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とがわかっている。1991 年に Axel と Buck によりマウスとヒトで嗅覚受容体遺伝子が
発見されたことが契機となり、これまでに哺乳類や昆虫で多数の嗅覚受容体、味覚受
容体、フェロモン受容体などが同定されている(Axel and Buck, 1991)。昆虫でも 2000
年にキイロショウジョウバエ Drosophila melanogaster で味覚と嗅覚でそれぞれ計約
60 個の受容体候補遺伝子が発見された(Clyne et al.,2000)。われわれの研究室では
このハエを用いて 2001 年に甘味物質である二糖類のトレハロースの受容体遺伝子

















ある mT2R3 の変異として同定された(kuhn et al.,2004)。ショウジョウバエでもわれ
われの研究室は自然集団中に存在する Gr5a のアミノ酸残基配列の置換変異を発見し
















































く知られている（Axel and Buck, 1991）。これらの嗅覚受容体は視覚受容体であるロ
ドプシンと同じような七回膜貫通型のＧタンパク質共役型受容体（G protein-coupled 
receptor, GPCR）である。ラットのゲノムには嗅覚受容体遺伝子は約 1000 個、ヒト
でも約 350 個もの受容体遺伝子がある。それらの一部は偽遺伝子である可能性がある
が、多くは実際に嗅上皮にある嗅覚受容細胞（Olfactory Receptor Neuron, ORN）に
発現して機能していることがわかっている（Zhao et al.,1998）。1個の ORN には多数
ある嗅覚受容体遺伝子の中から、ただ 1つだけの遺伝子が何らかの排他的な仕組みに
より選ばれて発現する（Touhara et al.,1999  Malnic et al.,1999）。また同一の受
容体を発現する ORN の軸索は脳の一次嗅覚中枢である嗅球（Olfactory Lobe）にある
多数の糸球体の中で単一の糸球体（Olfactory Glomerulus）に収斂することが知られ
ている（Vassar et al.,1994, Ressler et al.,1994）。 
嗅覚受容体の発見が契機となり、哺乳動物では同じ化学感覚である味覚でも、甘
味（Kitagawa et al.,2001 など）、苦味（Adler et al.,2000）、旨味（Chandrashekar 
et al.,2000）の受容体はどれもが味ニューロンに特異的に発現する GPCR であること
が明らかにされた。このうち苦味は T2R と総称されるロドプシンや嗅覚受容体と同じ
ロドプシンスーパーファミリーに属するマウスでは 31 個の受容体遺伝子がコードす
る GPCR である。どの T2R も舌表面の味蕾にある味覚受容細胞（Gustatory Receptor 
Neuron,GRN）の一部に共発現することが知られている。一方甘味と旨味受容体はどち




（Nelson et al.,2001）。 
苦味受容体はマウスではゲノムに全部で３１種類あり、単独で受容体としての機
能を発現するが、嗅覚受容体とは異なり多種類の受容体はどれも同一の GRN に共発現




ば DBA/2 と呼ばれる系統は taster で、C57BL/6 は non-taster と呼ばれ、第６染色体
の遺伝子であることがわかっていたが、これらの系統差は mT2R5 と呼ばれる苦味受容
















ショウジョウバエでは Clyne たちと Vosshall たちにより、マウスやヒトと同様に
ゲノムデータを利用して約 60 個の嗅覚受容体ファミリーがまず同定された（Clyne et 
al.,1999  Vosshall et al.,1999）。これらの受容体はハエの嗅覚器である触角の感
覚毛に分布する ORN に発現する。また脊椎動物と同じように 1 つのニューロンには 1
種類の受容体だけが発現し、それらが昆虫の嗅覚一次中枢である触角葉（anntena 
lobe）で 1つの糸球体に収斂することがわかった（Vosshall et al.,2000）。 
一方味覚受容体も2000年にClyneたちによって約60個の味覚受容体候補ファミリ















に遺伝子座で近接する GR である Gr5a が Tre のゲノム上の候補となった。そしてわれ
われの研究室と米国の研究室によるゲノム DNA の解析により予想どおり Tre は Clyne
たちの同定した味受容体遺伝子の中の１つGr5aと同一であることが証明された（Ueno 
et al.,2001. Dahanukar et al.,2001）。 
一方甘味受容体が同定された後、６０個の GR の受容体の一部は苦味受容体である












により異なる場合もあることがわかった。例えば Gr66a と Gr32a はどちらも口器の味
覚器に比較的広く発現するが、Gr66a の方は脚の味覚器にはほとんど発現が見られな







ゲノムにはGr5aと相同性の高い遺伝子が他に７個ある。Gr61a、Gr64a、 Gr64b、 Gr64c、 





伝子が甘味応答を担うことを示した論文が最近相次いで発表されている（Jiao et al, 





































３-１  オナジショウジョウバエの系統 
 




isofemale 系統で本論文ではそれぞれ 112、 117、118、 120、131 と番号で略称する。
突然変異系統 041 は、X 染色体、第２染色体、第３染色体に各々劣性の形質マーカー
を持つ系統である。X染色体上にはf (forked)、第２染色体上にはne (net)とpm (plum)、
第３染色体上には st (scarlet)と e (ebony)のマーカーがある。突然変異系統 013 は





３-２  ハエの飼育条件 
 
実験に使用するハエは、摂氏 25 度のインキューベーター内で飼育されたオナジシ
























































に集め、底に敷いたキムワイプに 100mM ショ糖溶液を 1.5ml 染み込ませたものを摂氏
25 度で 2時間与えた。その後、蒸留水のみを染み込ませたキムワイプを敷いた別のバ
イアルにハエを移し、摂氏 25 度で 20 時間絶食させたハエを味覚実験に用いた。味覚
応答は Tanimura らの方法を改変した以下の摂食行動実験により解析した（Tanimura 
et al.,1982）。赤色、青色の二種類の食用色素を混ぜた糖溶液を選択させた。糖溶液
には20mMのトレハロース溶液を用いて1％寒天と青色食用色素0.125mg/ml brilliant 
blue FCF（和光純薬製品）を混ぜた溶液とコントロールとして 2mM スクロース溶液と
赤色食用色素 0.5mg/ml acid red 52（和光純薬製品）を混ぜた溶液を蓋付きミニトレ






トレハロース溶液に対する嗜好性（Preference Index , PI）とした。 
 







た。コントロールには常に 0.5 mM スクロースを用い、これに対する
1mM,2mM,3mM,4mM,6mM スクロース溶液に対する選択率を PI として求めた。選択に用い
る２つのスクロース液の濃度が近いと赤、青二色素間に、弱い嗜好性のバイアスが存
在することが確認されたので、色素と糖溶液は二種類の組み合わせを同時に行い、そ










3-5-1  遺伝子 DNA の抽出 
DNA の抽出には QIAGEN の DNeasy Tissue Kit を用いて行った。1.5mL のマイクロ
チューブにハエ 10 匹を入れ、PBS180μl を加えて電動ペッスルでホモジナイズした。
次に ProteinaseK 20μl と Buffer AL 200μl を加えてボルテックスし、70℃で 10 分
間暖めてタンパク質を分解処理した。100％エタノール 200μｌを加えて撹拌した後、
2ml collection tube に装着した精製用のカラムに移し、 遠心(8000rpm１分間)して
DNA を吸着させた。カラムを通過した溶液を捨て、これに Buffer AW1 を 500μl 入
れて(8000rpm １分間)カラムを洗浄した。洗浄液を捨てて、Buffer AW２を 500μl
を加え遠心(15000rpm,2 分間)して再度洗浄した。最後に新しい 1.5ml マイクロチュ
ーブにカラムを移し Buffer AE 200μl を入れ室温で 1min 置いた後、遠心(8000rpm,
１分間)して精製した DNA を回収した。 
 
 
3-5-2  ゲノムからの味覚受容体遺伝子の複製 
次に精製したゲノム DNA を鋳型にして、PCR(Polymerase Chain Reaction）法によ
り甘味受容体遺伝子を複製増幅した。遺伝子の増幅は Easy-A High-Fidelity PCR 
Cloning Enzyme（STRATAGEN 社）、HotStarTaq Plus DNA Polymerase（QIAGEN 社）あ




















Gr61a Sense              : ATTGTGTGCCCCAAGTGCCACTAATTACGG  
Gr61a Antisense          : AATGGCCAATTATCCTGGAAGCCTTTTG   
Gr61a Seq Forward        : AAGACCTTGGTCGGTGCCAATATTCT  





SimSpri Gr64a for        : GCAAGGATAATGGCGTCAAGCAGGTGGAG  
SimSpri Gr64a rev        : CCAGTTCGTAGGTGACAATGGTTCCCGCC   
Gr64a Sense              : TCCAAAGCCCCTAATTAGTGGCACTTC   
Gr64a Endsense           : TGGAGCGCCTGATATTCCAGATGACCACAC   
Gr64a SeqFor             : CTGATCTTTATGATAGCCACATCGATATTG  





SimSpri Gr64b rev        : CTGAGTCTTTTGCCTGATGGAACCTTGG  
Gr64b SeqFor             : ATGCCGCAGGGCGAGACATTCCATC  





SimSpri Gr64c for        : GTCAAAAAGGCACCAGAAACACGCTT     
Gr64c Seq-Center         : CTGGAACCAGAGTACGATTGCAGCTATG   











SimSpri Gr64d for        : GACTTCAAAT GGAGCGGTCA GTGCAGGAGA   
Gr64d Seq-Center         : ATCTTTCTGAAGCCCTGCTATGCGAAC   







Gr64e-sense              : CGGAGGATTAGTTGTCAGTCGAGCACGGAA     
Gr64e-antisense          : ATATTTTGCGGACTTAACCACCTGCCACTCCCACA 
D.simu Gr64e-Seq forward : GTTCAGCGTTCGATCCTATTACGCCCTGGT  
D.simu Gr64e-Seq reverse : CGCTTGGACTCATCATTTATACTGGAGSTG  
SimSpri Gr64e for        : AGGACCACTGGGGATCCTGCCAAGC  







Gr64f-sense               : TGGGAGTGGCAGGTGGTTAAGTCCGCAAAA   
Gr64f-antisense           : CCCCATTTATCTCATCCACCATCAGAGTTAGCCG 
D.simu Gr64f-Seq forward  : GAGTACGAGATCAGGAATAGTTTGCCCA   
D.simu Gr64f-Seq reverse  : GACCAATTAGGAAGATGAGCGAGAAGTA   
SimSpri Gr64f For         : AAGATCCTTCCCAAGCTGGAGCGCAAGTTG   








PCR 法で増幅した DNA を 1％Agarose （Agarose S, Nippongene 社）ゲルで電気
泳動した後、目的サイズの PCR 増幅 DNA 断片を切り出し、MinElute GelExtraction 
Kit（QIAGEN 社）を用いて DNA を精製した。精製した DNA 溶液 1μl を用い、
pGEM-T Easy Vector（Promega 社）1μl(50ng)を加えた後、5μl のライゲーション
液（Ligation Kit ver.2,TAKARA）を混合して、4℃で 24 時間ライゲーション反応を
行った。このうちの 4μl のライゲーション液を使って 20μl の DH5αコンピテント
セル懸濁液に氷冷下で加えた後、氷中で 30 分間静置した。これを 42℃で 40 秒間イ
ンキュベートして熱ショックを加えた後、2 分間氷冷して形質転換処理を行い、コン
ピテントセルに DNA を導入した。これに 80μl の SOC 培地を加え、37℃で１時間
振盪培養（150 回/min）した後、LB プレート（mg/ml の IPTG、mg/ml の X-gal お
よび 50μg/ml のアンピシリンを含む）に植菌して 37℃で一晩培養し、翌日形質転換
コロニーを得た。 
長い配列のライゲーションには、TOPO XL PCR Cloning Kit （Invitrogen）を用
いた。5μl の精製した cDNA 溶液を 1μl の pCR-XL-TOPO vector に入れ、室温で 5
分間ライゲーション反応をおこなった。4μl のライゲーション液を 20μl の DH5α
コンピテントセル懸濁液に氷冷下で加えた後、氷中で 30 分間静置した。これを 42℃
で 40 秒間インキュベートした後、2 分間氷冷した。これに 80μl の SOC 培地を加え、
37℃で１時間振盪培養（150 回/min）した。 




3-5-4 プラスミド DNA の精製 
LB プレートから白色の単一コロニーを採取し、5ml の LB 液体培地（50μg/ml の
アンピシリンあるいはカナマイシンを含む）に植菌した。37℃で 16 時間振盪培養し
た後、5ml の培養液から大腸菌を集菌し、プラスミドを QIAprep Spin Miniprep Kit
で精製した。目的サイズの DNA の有無は、プラスミドを、HotStarTaq Plus DNA 




DNA の塩基配列はビッグダイデオキシ法に従い、ABI PRISM 310 DNA 
Sequencer（Applied Biosystems）で分析した。BigDye Terminator v1.1  Cycle 
















（Tanimura et al, 1982）。Tre はスクロースなど他の糖類に比べ、トレハロースに対
する味覚感度にだけ顕著な感度の差異をもたらすので、2 mM スクロース溶液をコン
トロールとして、これと 20 mM トレハロース溶液とを摂食選択させると、トレハロ
ース味覚感度の高い個体や系統では 20 mM トレハロース溶液側を、またトレハロー






１つ Gr5a の変異であることが明らかにされた（Ueno et al., 2001)。Tre は Gr5a の
アミノ酸残基配列上でＮ末端側から 218 番目のアミノ酸残基であるアラニンとスレ
オニンとの置換変異 Ala218Thr の唯１つの変異で説明できることが証明されている
（Ueno et al., 2001; Inomata et al, 2003）。 
スレオニン残基(Thr218)をもつハエはアラニン(Ala218）をもつハエに比べトレハ
ロースに対する味覚感度が約１桁ほど低下しており、この遺伝子を欠失したハエとほ











調べると、どの個体も Thr218 であることがわかった（図 4-1）。これらの事実は、シ







て、キイロショウジョウバエの二糖摂食選択実験と同じように 20 mM trehalose と 2 
mM sucrose の２つの溶液を選択させ、嗜好性を調べることにしたところ、図 4-2 に
示したようにオナジショウジョウバエもキイロショウジョウバエと同様にこれらの
２溶液に対して異なる嗜好性を示す系統が存在することがわかった。112、117 の２
系統は 20 mM トレハロース溶液側を、逆に 131、118、041 の３系統は 2 mM スク
ロース溶液側を、また 120 系統はどちらもほぼ同程度に好むことがわかった。また図




















図 4-1   Gr5a   アミノ酸残基比較  
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr5a      MRQLKERNRC NRSVRHLKIQ GKIWLKNLKS GLDLIRESQV RGTRNNFLHD GSFHEAVAPV  
117Gr5a      MRQLKERNRC NRSVRHLKIQ GKIWLKNLKS GLDQIRESQV RGTRTNFLHD GSFHEAVAPV  
120Gr5a      MRQLKERNQC NRSVRHLKIQ GKIWLKNLRS GLDQIRESQV RGTRNNFLHD GSFHEAVAPV  
118Gr5a      MRQLKERNRC NRSVRHLKIQ GKIWLKNLKS GLDQIRESQV RGTRNNFLHD GSFHEAVAPV  
131Gr5a      MRQLKERNRC NRSVRHLKIQ AKIWLKNLKS GLDQIRESQV RGTRTNFLHD GSFHEAVAPV  
D.mel        MRQLKGRNRC NRAVRHLKVQ GKMWLKNLKS GLEQIRESQV RGTRKNFLHD GSFHEAVAPV  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr5a      LAVAQCFCLM PVSGISAPTY RGLSFSRRSW RFWYSSLYLC STSVDLAFSI RRVAHSVLDV  
117Gr5a      LAVAQCFCLM PVSGISAPTY RGLSFSRRSW RFWYSSLYLC STSVDLAFSI RRVAHSVLDV  
120Gr5a      LAVAQCFCLM PVSGIGAPTY RGLSFSRRSW RFWYSSLYLC STSVDLAFSI RRVAHSVLDV  
118Gr5a      LAVAQCFCLM PVSGIGAPTY RGLSFSRRSW RFWYSSLYLC STSVDLAFSI RRVAHSVLDV  
131Gr5a      LAVAQCFCLM PVSGIGAPTY RGLSFSRRSW RFWYSSLYLC STSVDLAFSI RRVAHSVLDV  
D.mel        LAVAQCFCLM PVCGISAPTY RGLSFNRRSW RFWYSSLYLC STSVDLAFSI RRVAHSVLDV  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr5a      RSVEPIVFHV SILIASWQFL NLAELWPGLM RHWAAVERRL PGYSSCLQRA RPARRLKMVA  
117Gr5a      RSVEPIVFHV SILIASWQFL NLAQLWPGLM RHWAAVERRL PGYSCCLQRA RPARRLKMVA  
120Gr5a      RSVEPIVFHV SILIASWQFL NLAQLWPGLM RHWAAVERRL PGYSCCLQRA RPARRLKMVA  
118Gr5a      RSVEPIVFHV SILIASWQFL NLAQLWPGLM RHWAAVERRL PGYSCCLQRA RPARRLKMVA  
131Gr5a      RSVEPIVFHV SILIASWQFL NLAQLWPGLM RHWAAVERRL PGYSCCLQRA RPARRLKMLA  
D.mel        RSVEPIVFHV SILIASWQFL NLAQLWPGLM RHWAAVERRL PGYTCCLQRA RPARRLKLVA  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr5a      FVLLAVSLME HLLSIISVVY YDFCPRRKDP VESYLHGTSA QLFEVFPYSN WLAWLGKIQN  
117Gr5a      FVLLAVSLME HLLSIISVIY YDFCPRRKDP VESYLHGTSA QLFEVFPYSN WLAWLGKIQN  
120Gr5a      FVLLAVSLME HLLSIISVVY YDFCPRRKDP VESYLHGTSA QLFEVFPYSN WLAWLGKIQN  
118Gr5a      FVLLAVSLME HLLSIISVVY YDFCPRRRDP VESYLHGTSA QLFEVFPYSN WLAWLGKIQN  
131Gr5a      FVLLAVSLME HLLSIISVVY YDFCPRRRDP VESYLHGTSA QLFEVFPYSN WLAWLGKIQN  





                     250        260        270        280        290        300           
112Gr5a      VLLTFGWSYM DIFLMMLGMG LSEMLARLNR SLEQQVRQPM PEAYWTWSRT LYRSIVELIR  
117Gr5a      VLLTFGWSYM DIFLMMLGMG LSEMLARLNR SLEQQVRQPM PEAYWTWSRT LYRSIVELIR  
120Gr5a      VLLTFGWSYM DIFLMMLGMG LSEMLARLNR SLEQQVRQPM PEAYWTWSRT LYRSIVELIR  
118Gr5a      VLLTFGWSYM DIFLMMLGMG LSEMLARLNR SLEQQVRQPM PEAYWTWSRT LYRSIVELIR  
131Gr5a      VLLTFGWSYM DIFLMMLGMG LSEMLARLNR SLEQQVRQPM PEAYWTWSRT LYRSIVELIR  
D.mel        VLLTFGWSYM DIFLMMLGMG LSEMLARLNR SLEQQVRQPM PEAYWTWSRT LYRSIVELIR  
 
 
                     310    
112Gr5a      EVDDAVSGIM LISF 
117Gr5a      EVDDAVSGIM LISF 
120Gr5a      EVDDAVSGIM LISF 
118Gr5a      EVDDAVSGIM LISF 
131Gr5a      EVDDAVSGIM LISF 



























































図 4-3 に二糖選択実験でもちいた 20 mM トレハロース溶液を１時間摂食させたと
きの摂食量を前節で高いトレハロース選択率を示した 112 系統と低い選択率を示し
た 118 系統の２系統で調べ、キイロショウジョウバエの Ala218 型（Tre+）、Thr218
（Tre01）型の２系統と並べて比較したものである。オナジショウジョウバエの 20 
mM トレハロース溶液摂取量はどちらも１匹あたり約 50 マイクロリッターで、この
値はキイロショウジョウバエの trehalose 低感度（Tre01)の系統 w cv と一致した。
したがって、20 mM トレハロースと 2 mM スクロースの選択嗜好性の顕著に異なる
オナジショウジョウバエ２系統のどちらであっても、ともに低いトレハロース味覚感


































































4-1-3  オナジショウジョウバエの Gr5a におけるアミノ酸残基変異 
 
図 4-1 に示した５系統のオナジショウジョウバエとキイロショウジョウバエの






































4-2-1  トレハロース・スクロース二糖選択嗜好性を支配する遺伝子の遺伝的解析 
 









インディアナ大学から取り寄せたマーカー系統 041 はＸ染色体上に f、第２染色体上
に net と pm、第３染色体上に st と e の計５種類のマーカーを多重に組み合わせた
実験室系統である。このマーカー系統は二糖選択嗜好性では顕著に 2mM スクロース
側を好む系統であった（図 4-2）。この系統と 20 mM トレハロース側を好む系統であ



















ると思われる。第１染色体マーカ f と第２染色体マーカーnet および pm については
どれもが、２つの集団間で有意な二糖嗜好性の差が見られなかった。一方第３染色体
上のマーカーst と e の２つの形質マーカーはどちらも、マーカー遺伝子をホモにもつ














































































































の比較的低濃度領域に存在するので、コントロールは 0.5 mM スクロース溶液とし、
1 mM〜数mM濃度のスクロース溶液との濃度差を弁別させる摂食選択実験を行った
ところ、二糖選択嗜好性で 20 mM トレハロース溶液を高い選択率で選択した系統で
ある 131  118  041 系統のどれもがスクロース濃度差弁別実験では高濃度側のスク
ロース溶液を選択する PI 値が低い傾向を示すことがわかった。この３系統と二糖選
択では 2 mM スクロース選択率の高い 112、120、117 の３系統の合計６系統につい
て、0.5 mM と 2 mM スクロース溶液の間で高濃度 2 mM スクロース溶液側を選択



































































































ナジショウジョウバエの各系統から抽出、精製したゲノム DNA をもちい Gr61a の翻
訳領域についてその配列解析を行った。 
図 4-6a に 6 系統のオナジショウジョウバエの Gr61a 遺伝子の塩基配列を、また図






















受容体遺伝子として、似たような機能をもつので共進化するのであろうか？ 図 4-7a 










る。したがって 118 系統の Gr61a 遺伝子は機能をもたないことが予想される。しか


























図4-6a     Gr61a 塩基配列比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr61a     ATGTCGAGGA CTTCGGATGA TATCCGGAAG CACCTGAAAG TGCGGCGCCA GAAGCAGAGG  
117Gr61a     ATGTCGAGGA CTTCGGATGA TATCCGGAAG CATCTGAAAG TGCGGCGCCA GAAGCAGAGG  
120Gr61a     ATGTCGAGGA CTTCGGATGA TATCCGGAAG CACCTGAAAG TGCGGCGCCA GAAGCAGAGG  
041Gr61a     ATGTCGAGGA CTTCGGATGA TATCCGGAAG CACCTGAAAG TGCGGCGCCA GAAGCAGAGG  
118Gr61a     ATGTCGAGGA CTTCGGATGA TATCCGGAAG CACCTGAAAG TGCGGCGCCA GAAGCAGAGG  
131Gr61a     ATGTCGAGGA CTTCGGATGA TATCCGGAAG CACCTGAAAG TGCGGCGCCA GAAGCAGAGG  
Dmel         ATGTCGAGGA CTTCGGATGA CATCCGGAAG CACCTGAAAG TGCGGCGCCA GAAGCAGAGG  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr61a     GCCATTTTGG CCATGAGATG GCGCTGTGCC CAGGGAGGAT TGGAGTTCGA GCAGCTGGAC  
117Gr61a     GCCATTTTGG CCATGAGATG GCGCTGTGCC CAGGGAGGAT TGGAGTTCGA GCAGTTGGAC  
120Gr61a     GCCATTTTGG CCATGAGATG GCGCTGTGCC CAGGGAGGAT TGGAGTTCGA GCAGCTGGAC  
041Gr61a     GCCATTTTGG CCATGAGATG GCGCTGTGCC CAGGGAGGAT TGGAGTTCGA GCAGCTGGAC  
118Gr61a     GCCATTTTGG CCATGAGATG GCGCTGTGCC CAGGGAGGAT TGGAGTTCGA GCAGCTGGAC  
131Gr61a     GCCATTTTGG CCATGAGATG GCGCTGTGCC CAGGGAGGAT TGGAGTTCGA GCAGCTGGAC  
Dmel         GCCATTTTGG CCATGAGATG GCGCTGTGCC CAGGGAGGAT TGGAGTTCGA GCAGCTGGAC  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr61a     ACCTTCTACG GAGCCATCAG GCCATATCTC TGTGTGGCGC AATTATTTGG TATCATGCCT  
117Gr61a     ACCTTCTACG GAGCCATCAG GCCATATCTC TGTGTGGCAC AATTCTTTGG TATCATGCCT  
120Gr61a     ACCTTCTACG GAGCCATCAG GCCATATCTC TGTGTGGCGC AATTATTTGG TATCATGCCT  
041Gr61a     ACCTTCTACG GAGCCATCAG GCCATATCTC TGTGTGGCGC AATTCTTTGG TATCATGCCT  
118Gr61a     ACCTTCTACG GAGCCATCAG GCCATATCTC TGTGTGGCGC AATTCTTTGG CATAATGCCT  
131Gr61a     ACCTTCTACG GAGCCATCAG GCCATATCTC TGTGTGGCGC AATTCTTTGG TATCATGCCT  
Dmel         ACCTTCTACG GAGCCATCAG GCCATATCTG TGTGTGGCGC AGTTCTTCGG CATTATGCCT  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr61a     TTGTCGAACA TCCGGAGTCG CGATCCCCAG GATGTGAAGT TCAAGGTGAG GAGCATTGGC  
117Gr61a     TTGTCGAATA TCCGGAGTCG CGATCCCCAG GATGTGAAGT TCAAGGTGAG GAGCATTGGC  
120Gr61a     TTGTCGAACA TCCGGAGTCG CGATCCCCAG GATGTGAAGT TCAAGGTGAG GAGCATTGGC  
041Gr61a     TTATCCAATA TCCGGAGTCG CGATCCCCTG GATGTGAAGT TCAAGGTGAG GAGCATTGGC  
118Gr61a     TTGTCCAATA TCCGGAGTCG CGATCCCCAG GATGTGAAGT TCAAGGTGAG GAGCATTGGC  
131Gr61a     TTATCCAATA TCCGGAGTCG CGATCCCCTG GATGTGAAGT TCAAGGTGAG GAGCATTGGC  
Dmel         TTGTCGAATA TCCGGAGTCG CGATCCCCAG GATGTGAAGT TCAAGGTAAG GAGCATTGGC  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr61a     CTGGCAGTCA CCGGTCTCTT CCTTTTGCTC GGTGGCATCA AGACCTTGGT CGGTGCCAAT  
117Gr61a     CTGGCAGTCA CCGGTCTCTT CCTTCTGCTC GGTGGCATCA AGACCTTGGT CGGTGCCAAT  
120Gr61a     CTGGCAGTCA CCGGTCTCTT CCTTTTGCTC GGTGGCATCA AGACCTTGGT CGGTGCCAAT  
041Gr61a     CTGGCAGTCA CAGGTCTCTT CCTTCTGCTC GGTGGCATCA AGACCTTGGT CGGTGCCAAT  
118Gr61a     CTGGCAGTCA CCGGTCTCTT CCTTCTGCTC GGTGGCATCA AGACCTTGGT CGGTGCCAAT  
131Gr61a     CTGGCAGTCA CAGGTCTCTT CCTTCTGCTC GGTGGCATCA AGACCTTGGT CGGTGCCAAT  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr61a     ATTCTGTTCA CAGCGGGTCT GAATGCCAAG AATATGGTGG GTTTGGTTTT CCTTATCGTG  
117Gr61a     ATTCTCTTCA CGGCGGGTCT GAATGCCAAG AATATGGTGG GTTTGGTTTT CCTTATCGTG  
120Gr61a     ATTCTGTTCA CAGCGGGTCT GAATGCCAAG AATATGGTGG GTTTGGTTTT CCTTATCGTG  
041Gr61a     ATTCTGTTCA CAGCGGGTCT GAATGCCAAG AATATGGTGG GTTTGGTTTT CCTCATCGTG  
118Gr61a     ATTCTGTTCA CAGCTGGTCT GAATGCCAAG AATATGGTGG GTTTGGTTTT CCTCATCGTG  
131Gr61a     ATTCTGTTCA CAGCGGGTCT GAATGCCAAG AATATGGTGG GTTTGGTTTT CCTCATCGTG  
Dmel         ATTCTCTTCA CAGAGGGTCT GAATGCCAAG AATATCGTGG GTTTGGTTTT CCTTATCGTG  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr61a     GGCATGGTCA ACTGGCTAAA CTTCGTGGGC TTTGCTCGCT CCTGGTCGCA CATAATGCTG  
117Gr61a     GGCATGGTCA ACTGGCTGAA CTTCGTGGGT TTCGCTCGCT CCTGGTCCCA CATAATGCTG  
120Gr61a     GGCATGGTCA ACTGGCTAAA CTTCGTGGGC TTTGCTCGCT CCTGGTCGCA CATAATGCTG  
041Gr61a     GGCATGGTCA ACTGGCTAAA CTTCGTGGGC TTTGCTCGCT CCTGGTCGCA CATAATGCTG  
118Gr61a     GGCATGGTCA ACTGGCTAAA CTTCGTGGGC TTTGCTCGCT CCTGGTCGCA CATAATGCTG  
131Gr61a     GGCATGGTCA ACTGGCTAAA CTTCGTGGGC TTTGCTCGCT CCTGGTCGCA CATAATGCTG  
Dmel         GGCATGGTCA ACTGGCTAAA CTTCGTGGGC TTTGCTCGCT CCTGGTCGCA CATAATGCTG  
 
 
                     430        440        450        460        470        480           
112Gr61a     CCCTGGAGTT CGGTGGACAT ACTGATGCTC TTTCCGCCCT ACAAACGTGG CAAGCCAAGC  
117Gr61a     CCCTGGAGTT CGGTGGACAT TCTGATGCTC TTTCCGCCCT ACAAACGTGG CAAGCGAAgC  
120Gr61a     CCCTGGAGTT CGGTGGACAT ACTGATGCTC TTTCCGCCCT ACAAACGTGG CAAGCCAAGC  
041Gr61a     CCGTGGAGTT CGGTGGACAT TCTGATGCTC TTTCCGCCCT ACAAACGTGG CAAGCGAAGC  
118Gr61a     CCCTGGAGTT CGGTGGACAT TCTGATGCTC TTTCCGCCCT ACAAACGTGG CAAGCGAAGC  
131Gr61a     CCGTGGAGTT CGGTGGACAT TCTGATGCTC TTTCCGCCCT ACAAACGTGG CAAGCGAAGC  
Dmel         CCCTGGAGTT CGGTGGACAT TCTGATGCTC TTTCCGCCCT ACAAACGTGG CAAGCGAAGC  
 
 
                     490        500        510        520        530        540           
112Gr61a     CTTCGGTCAA AGGTCAACGT CCTTGCTCTT AGTGTGGCCG TCCTAGCCGT AGGCGACCAC  
117Gr61a     CTTCgGTCAA AGGTCAACGT CCTTGCTCTG AGCGTGGCCG TCCTGGCCGT AGGCGACCAC  
120Gr61a     CTTCGGTCAA AGGTCAACGT CCTTGCTCTT AGTGTGGCCG TCCTAGCCGT AGGCGACCAC  
041Gr61a     CTTCGGTCAA AGGTCAACGT CCTTGCTCTG AGCGTGGCCG TCCTGGCCGT AGGCGACCAC  
118Gr61a     CTTCGGTCAA AGGTCAACGT CCTTGCTCTT AGTGTGGCCA TCCTGGCAGT AGGCGACCAC  
131Gr61a     CTTCGGTCAA AGGTCAACGT CCTTGCTCTG AGCGTGGCCG TCCTGGCCGT AGGCGACCAC  
Dmel         CTTCGGTCAA AGGTCAACGT CCTTGCTCTG AGTGTGGTCG TCCTGGCAGT AGGCGACCAC  
 
 
                     550        560        570        580        590        600           
112Gr61a     ATGCTGTACT ACGCCTCTGG ATACTGCAGC TATAGCATGC ACATCCTGCA GTGCCACACA  
117Gr61a     ATGCTGTACT ACGCCTCTGG ATACTGCAGC TATAGCATGC ACATCTTGCA GTGCCACACA  
120Gr61a     ATGCTGTACT ACGCCTCTGG ATACTGCAGC TATAGCATGC ACATCCTGCA GTGCCACACA  
041Gr61a     ATGCTGTACT ACGCCTCTGG ATACTGCAGC TATAGCATGC ACATCCTGCA GTGCCACACA  
118Gr61a     ATGCTGTACT ACGCCTCTGG ATACTGCAGC TATAGCATGC ACATCTTGCA GTGCCACACA  
131Gr61a     ATGCTGTACT ACGCCTCTGG ATACTGCAGC TATAGCATGC ACATCCTGCA GTGCCACACA  





                     610        620        630        640        650        660           
112Gr61a     AACCACTCGC AGATTACCTT TGAACTTTAT TTGGAGAAGG AGTTCTCCGA CATCATGTCC  
117Gr61a     AACCACTCGT GGATTACCTT TGAACTTTAT TTGGAGAAGG AGTTCTCCGA CATCATGTCC  
120Gr61a     AACCACTCGC AGATTACCTT TGAACTTTAT TTGGAGAAGG AGTTCTCCGA CATCATGTCC  
041Gr61a     AACCACTCGC AGATTACCTT TGAACTTTAT TTGGAGAAGG AGTTCTCCGA CATCATGTCC  
118Gr61a     AACCACTCAC AGATTACCTT TGAACTTTAT TTGGAGAAGG AGTTCTCCGA CATCATGTCC  
131Gr61a     AACCACTCGC AGATTACCTT TGAACTTTAT TTGGAGAAGG AGTTCTCCGA CATCATGTCC  
Dmel         AACCACTCGC GTATTACCTT TGGACTTTAT TTGGAGAAGG AGTTCTCCGA CATCATGTTC  
 
 
                     670        680        690        700        710        720           
112Gr61a     ATCATGCCCT TCAACATATT TTCCATGTGC TACGGATTTt GGCTGAATGG AGCCTTCACC  
117Gr61a     ATCATGCCCT TCAACATATT TTCCATGTGC TACGGATTTt GGCTGAATGG AGCCTTCACC  
120Gr61a     ATCATGCCCT TCAACATATT TTCCATGTGC TACGGATTTt GGCTGAATGG AGCCTTCACC  
041Gr61a     ATCATGCCCT TCAACATATT TTCCATGTGC TACGGATTTt GGCTGAATGG AGCCTTCACC  
118Gr61a     ATCATGCCCT TCAACATATT TTCCATGTGC TACGGATTTt GGCTAAATGG AGCCTTCACC  
131Gr61a     ATCATGCCCT TCAACATATT TTCCATGTGC TACGGATTTt GGCTGAATGG AGCCTTCACC  
Dmel         ATCATGCCAT TCAATATATT TTCCATGTGC TATGGATTTt GGCTAAATGG AGCCTTCACC  
 
 
                     730        740        750        760        770        780           
112Gr61a     TTTCTGTGGA ACTTCATGGA CATCTTTATT GTGATGACCA GTATTGGATT GGCGCAAAGG  
117Gr61a     TTTCTGTGGA ACTTCATGGA CATCTTTATT GTGATGACCA GTATTGGACT GGCGCAAAGG  
120Gr61a     TTTCTGTGGA ACTTCATGGA CATCTTTATT GTGATGACCA GTATTGGACT GGCGCAAAGG  
041Gr61a     TTTCTGTGGA ACTTCATGGA CATCTTTATT GTGATGACCA GTATTGGACT GGCGCAAAGG  
118Gr61a     TTTCTGTGGA ACTTCATGGA CATCTTTATT GTGATGACCA GTATTGGACT GGCGCAAAGG  
131Gr61a     TTTCTGTGGA ACTTCATGGA CATCTTTATT GTGATGACCA GTATTGGACT GGCGCAAAGG  
Dmel         TTTCTGTGGA ACTTCATGGA CATCTTTATT GTGATGACCA GTATTGGACT GGCGCAAAGG  
 
 
                     790        800        810        820        830        840           
112Gr61a     TTTCAGCAGT TTGCCGCTCG AGTTGCCGCT CTGGAGGGTC GTCATGTTCC CGAAGCCTTG  
117Gr61a     TTTCAGCAGT TTGCCGCTCG AGTTGGCGCT CTGGAGGGTC GTCATGTTCC CGAAGCCTTG  
120Gr61a     TTTCAGCAGT TTGCCGCTCG AGTTGCCGCT CTGGAGGGTC GTCATGTTCC CGAAGCCTTG  
041Gr61a     TTTCAGCAGT TTGCCGCTCG AGTTGGTGCT CTGGAGGGTC GTCATGTTCC CGAAGCCTTG  
118Gr61a     TTTCAGCAGT TTGCCGCTCG AGTTGGCGCT CTGGAGGGTC GTCATGTTCC CGAAGCCTTG  
131Gr61a     TTTCAGCAGT TTGCCGCTCG AGTTGGTGCT CTGGAGGGTC GTCATGTTCC CGAAGCCTTG  
Dmel         TTTCAACAGT TTGCCGCTCG AGTTGGCGCA CTGGAGGGTC GTCATGTTCC CGAAGCCTTG  
 
 
                     850        860        870        880        890        900           
112Gr61a     TGGTACGACA TCCGGAGGGA TCACATTCGC CTTTGCGAGC TGGCCAGTTT GGTGGAGGCC  
117Gr61a     TGGTACGACA TCCGGAGGGA TCACATTCGC CTTTGCGAGC TGGCCAGTTT GGTGGAGGCC  
120Gr61a     TGGTACGACA TCCGGAGGGA TCACATTCGC CTTTGCGAGC TGGCCAGTTT GGTGGAGGCC  
041Gr61a     TGGTACGACA TCCGGAGGGA TCACATTCGC CTTTGCGAGC TGGCCAGTTT GGTGGAGGCC  
118Gr61a     TGGTACGACA TCCGGAGGGA TCACATTCGC CTTTGCGAGC TGGCCAGTTT GGTGGAGGCC  
131Gr61a     TGGTACGACA TCCGGAGGGA TCACATTCGC CTTTGCGAGC TGGCCAGTTT GGTGGAGGCC  





                     910        920        930        940        950        960           
112Gr61a     AGCATGTCGA ATATAGTGTT CGTATCCTGT GCCAACAATG TGTATGTGAT CTGCAACCAG  
117Gr61a     AGCATGTCGA ATATAGTGTT CGTATCCTGT GCCAACAATG TGTATGTGAT CTGCAACCAG  
120Gr61a     AGCATGTCGA ATATAGTGTT CGTATCCTGT GCCAACAATG TGTATGTGAT CTGCAACCAG  
041Gr61a     AGCATGTCGA ATATAGTGTT CGTATCCTGT GCTAACAATG TGTATGTGAT CTGCAACCAG  
118Gr61a     AGCATGTCGA ATATAGTGTT CGTATCCTGT GCTAACAATG TGTATGTGAT CTGCAACCAG  
131Gr61a     AGCATGTCGA ATATAGTGTT CGTATCCTGT GCTAACAATG TGTATGTGAT CTGCAACCAG  
Dmel         AGCATGTCGA ATATAGTGTT CGTATCCTGC GCTAACAATG TGTATGTGAT CTGCAACCAG  
 
 
                     970        980        990        1000       1010       1020          
112Gr61a     GCTTTGGCTA TTTTCACCAA ACTGCGGCat CCCATAAACT ACGTATACTT CTGGTACTCG  
117Gr61a     GCTTTGGCTA TTTTCACCAA ACTGCGGCAT CCCATaAACT ACGTTTACTT CTGGTACTCG  
120Gr61a     GCTTTGGCTA TTTTCACCAA ACTGCGGCAT CCCATAAACT ACGTATACTT CTGGTACTCG  
041Gr61a     GCTTTGGCTA TTTTCACTAA ACTGCGGCAT CCCATAAACT ACGTTTACTT CTGGTACTCG  
118Gr61a     GCTTTGGCTA TTTTCACCAA ACTGCGGCaT CCCATAAACT ACGTTTACTT CTGGTACTCG  
131Gr61a     GCTTTGGCTA TTTTCACTAA ACTGCGGCAT CCCATAAACT ACGTTTACTT CTGGTACTCG  
Dmel         GCGTTGGCTA TTTTCACCAA ACTGCGGCAT CCCATAAACT ACGTTTACTT CTGGTACTCG  
 
 
                     1030       1040       1050       1060       1070       1080          
112Gr61a     TTGATCTTCC TGCTGGCCAG GACGAGTCTG GTTTTCATGA CGGCCTCCAA GATCCACGAT  
117Gr61a     CTGATCTTCC TGCTGGCCAG GACGAGTCTG GTTTTCATGA CGGCCTCCAA GATCCACGAT  
120Gr61a     TTGATCTTCC TGCTGGCCAG GACGAGTCTG GTTTTCATGA CGGCCTCCAA GATCCACGAT  
041Gr61a     CTGATCTTCC TGCTGGCCAG GACGAGTCTG GTTTTCATGA CGGCCTCCAA GATCCACGAT  
118Gr61a     CTGATCTTCC TGCTGGCCAG GACGAGTCTG GTTTTCATGA CGGCCTCCAA GATCCACGAT  
131Gr61a     CTGATCTTCC TGCTGGCCAG GACGAGTCTG GTTTTCATGA CGGCCTCCAA GATCCACGAT  
Dmel         CTGATCTTCC TGCTGGCCAG GACGAGTCTG GTTTTCATGA CTGCCTCCAA GATCCACGAT  
 
 
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140          
112Gr61a     GCCTCACTTC TGCCCCTAAG GTCCTTGTAC TTGGTGCCCA GTGATGGCTG GAACCAGGAG  
117Gr61a     GCCTCGCTTC TGCCCCTGAG GTCCTTGTAC TTGGTGCCCA GTGATGGCTG GAACCAGGAG  
120Gr61a     GCCTCACTTC TGCCCCTAAG GTCCTTGTAC TTGGTGCCCA GTGATGGCTG GAACCAGGAG  
041Gr61a     GCCTCGCTTC TGCCACTGAG GTCCTTGTAC TTGGTGCCCA GTGATGGCTG GAACCAGGAG  
118Gr61a     GCCTCGCTTC TGCCACTGAG GTCCTTGTAC TTGGTGCCCA GTGATGGCTG GAACCAGGAG  
131Gr61a     GCCTCGCTTC TGCCACTGAG GTCCTTGTAC TTGGTGCCCA GTGATGGCTG GAACCAGGAG  
Dmel         GCCTCGCTTC TGCCCCTGAG GTCCTTGTAC TTGGTGCCCA GCGATGGCTG GACGCAGGAG  
 
 
                     1150       1160       1170       1180       1190       1200          
112Gr61a     GTGCAGAGAT TCGCTGACCA GCTGACCAGC GAGTTTGTCG GATTGTCTGG CTATCGTCTC  
117Gr61a     GTGCAGAGAT TCGCAGACCA GCTGACCAGC GAGTTTGTCG GATTGTCTGG CTATCGTCTC  
120Gr61a     GTGCAGAGAT TCGCTGACCA GCTGACCAGC GAGTTTGTCG GATTGTCTGG CTATCGTCTC  
041Gr61a     GTGCAGAGAT TCGCAGACCA GCTGACCAGC GAGTTTGTCG GATTGTCTGG CTATCGTCTC  
118Gr61a     GTGCAGAGAT TCGCAGACCA GCTGACCAGC GAGTTTGTCG GATTGTCTGG CTATCGTCTC  
131Gr61a     GTGCAGAGAT TCGCAGACCA GCTGACCAGC GAGTTTGTCG GATTGTCTGG CTATCGTCTC  





                     1210       1220       1230       1240       1250       1260          
112Gr61a     TTCTGCTTGA CAAGAAAGAG TCTCTTCGGA ATGCTAGCCA CCCTGGTGAC CTACGAACTT  
117Gr61a     TTCTGCTTGA CAAGAAAGAG TCTCTTCGGA ATGCTAGCCA CCCTGGTGAC CTACGAACTT  
120Gr61a     TTCTGCTTGA CAAGAAAGAG TCTCTTCGGA ATGCTAGCCA CCCTGGTGAC CTACGAACTT  
041Gr61a     TTCTGCTTGA CAAGAAAGAG TCTCTTCGGA ATGCTAGCCA CCCTGGTGAC CTACGAACTT  
118Gr61a     TTCTGCTTGA CAAGAAAGA~ ~CTTTTCGGA ATGCTAGCCA CCCTGGTGAC CTACGAACTT  
131Gr61a     TTCTGCTTGA CAAGAAAGAG TCTCTTCGGA ATGCTAGCCA CCCTGGTGAC CTACGAACTT  
Dmel         TTCTGCTTGA CAAGAAAGAG TCTCTTCGGA ATGCTAGCCA CCCTGGTGAC CTACGAACTT  
 
 
                     1270       1280       1290       1300       1310          
112Gr61a     ATGCTGCTGC AAATGGATGC GAAGAGCCAC AAGGGACTGC GCTGCGTGTA A 
117Gr61a     ATGCTGCTGC AAATGGATGC GAAGAGCCAC AAGGGACTGC GCTGCGTGTA A 
120Gr61a     ATGCTGCTGC AAATGGATGC GAAGAGCCAC AAGGGACTGC GCTGCGTGTA A 
041Gr61a     ATGCTGCTGC AAATGGATGC GAAGAGCCAC AAGGGACTGC GCTGCGTGTA A 
118Gr61a     ATGCTGCTGC AAATGGATGC GAAGAGCCAC AAGGGACTGC GCTGCGTGTA A 
131Gr61a     ATGCTGCTGC AAATGGATGC GAAGAGCCAC AAGGGACTGC GCTGCGTGTA A 








図 4-6b   Gr61a アミノ酸残基比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr61a     MSRTSDDIRK HLKVRRQKQR AILAMRWRCA QGGLEFEQLD TFYGAIRPYL CVAQLFGIMP  
117Gr61a     MSRTSDDIRK HLKVRRQKQR AILAMRWRCA QGGLEFEQLD TFYGAIRPYL CVAQFFGIMP  
120Gr61a     MSRTSDDIRK HLKVRRQKQR AILAMRWRCA QGGLEFEQLD TFYGAIRPYL CVAQLFGIMP  
041Gr61a     MSRTSDDIRK HLKVRRQKQR AILAMRWRCA QGGLEFEQLD TFYGAIRPYL CVAQFFGIMP  
118Gr61a     MSRTSDDIRK HLKVRRQKQR AILAMRWRCA QGGLEFEQLD TFYGAIRPYL CVAQFFGIMP  
131Gr61a     MSRTSDDIRK HLKVRRQKQR AILAMRWRCA QGGLEFEQLD TFYGAIRPYL CVAQFFGIMP  
Dmel         MSRTSDDIRK HLKVRRQKQR AILAMRWRCA QGGLEFEQLD TFYGAIRPYL CVAQFFGIMP  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr61a     LSNIRSRDPQ DVKFKVRSIG LAVTGLFLLL GGIKTLVGAN ILFTAGLNAK NMVGLVFLIV  
117Gr61a     LSNIRSRDPQ DVKFKVRSIG LAVTGLFLLL GGIKTLVGAN ILFTAGLNAK NMVGLVFLIV  
120Gr61a     LSNIRSRDPQ DVKFKVRSIG LAVTGLFLLL GGIKTLVGAN ILFTAGLNAK NMVGLVFLIV  
041Gr61a     LSNIRSRDPL DVKFKVRSIG LAVTGLFLLL GGIKTLVGAN ILFTAGLNAK NMVGLVFLIV  
118Gr61a     LSNIRSRDPQ DVKFKVRSIG LAVTGLFLLL GGIKTLVGAN ILFTAGLNAK NMVGLVFLIV  
131Gr61a     LSNIRSRDPL DVKFKVRSIG LAVTGLFLLL GGIKTLVGAN ILFTAGLNAK NMVGLVFLIV  
Dmel         LSNIRSRDPQ DVKFKVRSIG LAVTGLFLLL GGMKTLVGAN ILFTEGLNAK NIVGLVFLIV  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr61a     GMVNWLNFVG FARSWSHIML PWSSVDILML FPPYKRGKPS LRSKVNVLAL SVAVLAVGDH  
117Gr61a     GMVNWLNFVG FARSWSHIML PWSSVDILML FPPYKRGKRS LRSKVNVLAL SVAVLAVGDH  
120Gr61a     GMVNWLNFVG FARSWSHIML PWSSVDILML FPPYKRGKPS LRSKVNVLAL SVAVLAVGDH  
041Gr61a     GMVNWLNFVG FARSWSHIML PWSSVDILML FPPYKRGKRS LRSKVNVLAL SVAVLAVGDH  
118Gr61a     GMVNWLNFVG FARSWSHIML PWSSVDILML FPPYKRGKRS LRSKVNVLAL SVAILAVGDH  
131Gr61a     GMVNWLNFVG FARSWSHIML PWSSVDILML FPPYKRGKRS LRSKVNVLAL SVAVLAVGDH  
Dmel         GMVNWLNFVG FARSWSHIML PWSSVDILML FPPYKRGKRS LRSKVNVLAL SVVVLAVGDH  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr61a     MLYYASGYCS YSMHILQCHT NHSQITFELY LEKEFSDIMS IMPFNIFSMC YGFWLNGAFT  
117Gr61a     MLYYASGYCS YSMHILQCHT NHSWITFELY LEKEFSDIMS IMPFNIFSMC YGFWLNGAFT  
120Gr61a     MLYYASGYCS YSMHILQCHT NHSQITFELY LEKEFSDIMS IMPFNIFSMC YGFWLNGAFT  
041Gr61a     MLYYASGYCS YSMHILQCHT NHSQITFELY LEKEFSDIMS IMPFNIFSMC YGFWLNGAFT  
118Gr61a     MLYYASGYCS YSMHILQCHT NHSQITFELY LEKEFSDIMS IMPFNIFSMC YGFWLNGAFT  
131Gr61a     MLYYASGYCS YSMHILQCHT NHSQITFELY LEKEFSDIMS IMPFNIFSMC YGFWLNGAFT  
Dmel         MLYYASGYCS YSMHILQCHT NHSRITFGLY LEKEFSDIMF IMPFNIFSMC YGFWLNGAFT  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr61a     FLWNFMDIFI VMTSIGLAQR FQQFAARVAA LEGRHVPEAL WYDIRRDHIR LCELASLVEA  
117Gr61a     FLWNFMDIFI VMTSIGLAQR FQQFAARVGA LEGRHVPEAL WYDIRRDHIR LCELASLVEA  
120Gr61a     FLWNFMDIFI VMTSIGLAQR FQQFAARVAA LEGRHVPEAL WYDIRRDHIR LCELASLVEA  
041Gr61a     FLWNFMDIFI VMTSIGLAQR FQQFAARVGA LEGRHVPEAL WYDIRRDHIR LCELASLVEA  
118Gr61a     FLWNFMDIFI VMTSIGLAQR FQQFAARVGA LEGRHVPEAL WYDIRRDHIR LCELASLVEA  
131Gr61a     FLWNFMDIFI VMTSIGLAQR FQQFAARVGA LEGRHVPEAL WYDIRRDHIR LCELASLVEA  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr61a     SMSNIVFVSC ANNVYVICNQ ALAIFTKLRH PINYVYFWYS LIFLLARTSL VFMTASKIHD  
117Gr61a     SMSNIVFVSC ANNVYVICNQ ALAIFTKLRH PINYVYFWYS LIFLLARTSL VFMTASKIHD  
120Gr61a     SMSNIVFVSC ANNVYVICNQ ALAIFTKLRH PINYVYFWYS LIFLLARTSL VFMTASKIHD  
041Gr61a     SMSNIVFVSC ANNVYVICNQ ALAIFTKLRH PINYVYFWYS LIFLLARTSL VFMTASKIHD  
118Gr61a     SMSNIVFVSC ANNVYVICNQ ALAIFTKLRH PINYVYFWYS LIFLLARTSL VFMTASKIHD  
131Gr61a     SMSNIVFVSC ANNVYVICNQ ALAIFTKLRH PINYVYFWYS LIFLLARTSL VFMTASKIHD  
Dmel         SMSNIVFVSC ANNVYVICNQ ALAIFTKLRH PINYVYFWYS LIFLLARTSL VFMTASKIHD  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr61a     ASLLPLRSLY LVPSDGWNQE VQRFADQLTS EFVGLSGYRL FCLTRKSLFG MLATLVTYEL  
117Gr61a     ASLLPLRSLY LVPSDGWNQE VQRFADQLTS EFVGLSGYRL FCLTRKSLFG MLATLVTYEL  
120Gr61a     ASLLPLRSLY LVPSDGWNQE VQRFADQLTS EFVGLSGYRL FCLTRKSLFG MLATLVTYEL  
041Gr61a     ASLLPLRSLY LVPSDGWNQE VQRFADQLTS EFVGLSGYRL FCLTRKSLFG MLATLVTYEL  
118Gr61a     ASLLPLRSLY LVPSDGWNQE VQRFADQLTS EFVGLSGYRL FCLTRKTFRN ASHPGDLRTY  
131Gr61a     ASLLPLRSLY LVPSDGWNQE VQRFADQLTS EFVGLSGYRL FCLTRKSLFG MLATLVTYEL  
Dmel         ASLLPLRSLY LVPSDGWTQE VQRFADQLTS EFVGLSGYRL FCLTRKSLFG MLATLVTYEL  
 
 
                     430         
112Gr61a     MLLQMDAKSH KGLRCV* 
117Gr61a     MLLQMDAKSH KGLRCV* 
120Gr61a     MLLQMDAKSH KGLRCV* 
041Gr61a     MLLQMDAKSH KGLRCV* 
118Gr61a     AAANGCEEPQ GTALRV. 
131Gr61a     MLLQMDAKSH KGLRCV* 


















































































4-3-2   Gr64a-f 味覚受容体遺伝子クラスター 
 
第３染色体の左腕部末端にあるGr61a遺伝子からやや基部側の唾腺バンド64領域
には Gr64a から Gr64f の末尾に a から f の文字がついた６個の味覚受容体遺伝子が
クラスターを作って順に並んでいる。この６個の受容体遺伝子はいずれもトレハロー









させた。その配列上の変異の解析を行い Gr5a や Gr61a と同様に比較を行った。 





ら Gr64f の順に 7（Gr64a, 456)、2（Gr64b, 406)、0（Gr64c, 419)、7（Gr64d, 429)、
6（Gr64e, 460）、6（Gr64f, 469）であった（かっこ内は遺伝子名と比較に利用した
アミノ酸残基数）。また系統間で部分的な残基置換が認められた部位総数は同様に 8
（Gr64a, 456)、2（Gr64b, 406)、6（Gr64c, 419)、12（Gr64d, 429)、6（Gr64e, 460）、






（図 4-14a から図 4-14f）。遺伝子座が共通し、また配列上の相同性もあるこれら６個
の遺伝子であるためか、112 系統と 120 系統の２つは Gr64 グループのどれをとって





Gr5a についての系統比較では、この対応が見られなかった（図 4-7a）。 
これらの配列解析の結果の中でいくつか注目すべき点がある。Gr61a のＣ末端部































図 4-8a   Gr64a   塩基配列比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64a     ATGAAAGGAC CCACTCTGAA TTTTCGAAAA ACGCCCAGCA AGGATAATGG CGTCAAGCAG  
117Gr64a     ATGAAAGGAC CCACTCTGAA TTTTCGAAAA ACTCCCAGCA AGGATAATGG CGTTAAGCAG  
120Gr64a     ATGAAAGGAC CCACTCTGAA TTTTCGAAAA ACGCCCAGCA AGGATAATGG CGTCAAGCAG  
041Gr64a     ATGAAAGGAC CCACTCTGAA TTTTCGAAAA ACGCCCAGCA AGGATAATGG CGTCAAGCAG  
118Gr64a     ATGAAAGGAC CCACTCTGAA TTTTCGAAAA ACTCCCAGCA AGGATAATGG CGTTAAGCAG  
131Gr64a     ATGAAAGGAC CCACTCTGAA TTTTCGAAAA ACTCCCAGCA AGGATAATGG CGTTAAGCAG  
Dmel         ATGAAAGGAC CCAATCTGAA TTTTCGAAAA ACTCCGAGCA AGGATAATGG CGTTAAGCAG  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64a     GTGGAGAGTT TGGCCAGGCC GGAAACGCCT CCACCGAAGT TTGTTGAGGA CTCCAACCTG  
117Gr64a     GTGGAGAGTT TGGCCAGGCC GGAAACGCCT CCACCGAAGT TTGTTGAGGA CTCCAACCTG  
120Gr64a     GTGGAGAGTT TGGCCAGGCC GGAAACGCCT CCACCGAAGT TTGTTGAGGA CTCCAACCTG  
041Gr64a     GTGGAGAGTT TGGCCAGGCC GGAAACGCCT CCACCGAAGT TTGTTGAGGA CTCCAACCTG  
118Gr64a     GTGGAGAGCT TGGCCAGACC GGAAACGCCT CCACCGAAGT TTGTTGAGGA CTCCAACCTG  
131Gr64a     GTGGAGAGTT TGGCCAGGCC GGAAACGCCT CCACCGAAGT TTGTTGAGGA CTCCAACCTG  
Dmel         GTGGAGAGTT TGGCCAGGCC GGAAACGCCT CCACCGAAGT TTGTTGAGGA TTCCAATCTG  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64a     GCATTCAATG TCTTGGCCAG CGAAAAACTG CCCAACTACG CCAATTTGGA TCTATTCCAT  
117Gr64a     GCATTCAATG TCTTGGCCAG CGAAAAGTTG CCCAACTATG CCGATTTGGA TCTATTCCAT  
120Gr64a     GCATTCAATG TCTTGGCCAG CGAAAAACTG CCCAACTACG CCAATTTGGA TCTATTCCAT  
041Gr64a     GCATTCAATG TCTTGGCCAG CGAAAAGTTG CCCAACTACG CCAATTTGGA TCTATTCCAT  
118Gr64a     GCATTCAATG TCTTGGCCAG CGAAAAGTTG CCCAACTACG CCAATTTGGA TCTGTTCCAT  
131Gr64a     GCATTCAATG TCTTGGCCAG CGAAAAGTTG CCCAACTATG CCGATTTGGA TCTATTCCAT  
Dmel         GAATTCAATG TCTTGGCCAG CGAAAAGTTG CCCAACTATA CCAATTTGGA TCTATTCCAT  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64a     AGGGCTGTGT TTCCATTAAT GTTTCTGGCC CAATGCGTCG CCATAATGCC GCTGGTGGGC  
117Gr64a     AGGGCTGTGT TTCCATTAAT GTTTCTGGCC CAATGCGTCG CCATAATGCC GCTGGTGGGC  
120Gr64a     AGGGCTGTGT TTCCATTAAT GTTTCTGGCC CAATGCGTCG CCATAATGCC GCTGGTGGGC  
041Gr64a     AGGGCTGTGT TTCCATTAAT GTTTTTGGCC CAATGTGTCG CCATAATGCC GTTGGTGGGC  
118Gr64a     AGGGCTGCGT TTCCATTAAT GTTTCTGGCC CAATGCGTCG CCATAATGCC GCTGGTGGGC  
131Gr64a     AGGGCTGTGT TTCCATTAAT GTTTCTGGCC CAATGCGTCG CCATAATGCC GCTGGTGGGC  
Dmel         AGAGCAGTGT TTCCATTTAT GTTTCTGGCC CAATGCGTCG CCATAATGCC GCTGGTGGGC  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64a     ATCCGGGAAT CTAATCCTCG TCGGGTTCGA TTTGCCTATA AATCAATTCC CATGTTCGTT  
117Gr64a     ATCCGGGAAT CCAATCCTCG CCGGGTTCGA TTTGCCTATA AATCAATTCC CATGTTCGTT  
120Gr64a     ATCCGGGAAT CTAATCCTCG TCGGGTTCGA TTTGCCTATA AATCAATTCC CATGTTCGTT  
041Gr64a     ATACGGGAAT CTAATCCTCG CCGGGTTCGA TTTGCCTACA AATCAATTCC CATGTTCGTT  
118Gr64a     ATCCGGGAAT CTAATCCTCG TCGGGTTCGA TTTGCCTATA AATCAATTCC CATGTTTGTT  
131Gr64a     ATCCGGGAAT CCAATCCTCG CCGGGTTCGA TTTGCCTATA AATCAATTCC CATGTTCGTT  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64a     ACGCTGATCT TTATGATAGC CACATCGATA TTGTTTTTGA GCATGTTCAC CCACCTGCTG  
117Gr64a     ACTCTGATCT TTATGATAGC CACATCGATA TTGTTTTTGA GCATGTTCAC CCACCTGCTG  
120Gr64a     ACGCTGATCT TTATGATAGC CACATCGATA TTGTTTTTGA GCATGTTCAC CCACCTGCTG  
041Gr64a     ACTCTGATCT TTATGATAGC CACATCGATA TTGTTTTTGA GCATGTTCAC CCACCTGCTG  
118Gr64a     ACCCTGATCT TTATGATAGC CACATCGATA TTGTTTTTGA GCATGTTCAC CCACCTGCTG  
131Gr64a     ACTCTGATCT TTATGATAGC CACATCGATA TTGTTTTTGA GCATGTTCAC CCACCTGCTG  
Dmel         ACCCTGATCT TTATGATAGC CACATCGATA TTGTTTTTGA GCATGTTCAC CCACCTGCTA  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64a     AAAATTGGCA TTACAGCCAA GAATTTTGTG GGAATAGTGT TCTTCGGTTG CGTTTTGTCG  
117Gr64a     AAAATTGGCA TTACAGCCAA GAATTTTGTG GGATTAGTGT TCTTCGGTTG TGTTTTGTCG  
120Gr64a     AAAATTGGCA TTACAGCCAA GAATTTTGTG GGATTAGTGT TCTTCGGTTG CGTTTTGTCG  
041Gr64a     AAAATTGGCA TTACAGCCAA GAATTTTGTG GGATTAGTGT TCTTCGGTTG TGTTTTGTCG  
118Gr64a     AAAATTGGCA TTACAGCCAA GAATTTTGTG GGTTTGGTGT TCTTCGGTTG TGTTTTGTCG  
131Gr64a     AAAATTGGCA TTACAGCCAA GAATTTTGTG GGATTAGTGT TCTTCGGTTG TGTTTTGTCG  
Dmel         AAAATTGGCA TTACAGCCAA GAATTTTGTG GGATTGGTGT TCTTCGGTTG TGTTTTGTCG  
 
 
                     430        440        450        460        470        480           
112Gr64a     GCCTATGTGG TCTTCATTCG TCTGGCCAAA AAATGGCCAG CAGTGGTTCG AATCTGGACC  
117Gr64a     GCCTATGTGG TCTTCATTCG CCTGGCCAAA AAATGGCCAG CAGTGGTTCG AATCTGGACC  
120Gr64a     GCCTATGTGG TCTTCATTCg TCTGGCCAAA AAATGGCCAG CAGTGGTTCG AATCTGGACC  
041Gr64a     GCCTATGTGG TCTTCATTCG TCTGGCCAAA AAATGGCCAG CAGTGGTTCG AATCTGGACC  
118Gr64a     GCCTATGTGG TCTTTATTCG TCTGGCCAAA AAATGGCCAG CCGTGGTTCG AATCTGGACC  
131Gr64a     GCCTATGTGG TCTTCATTCG CCTGGCCAAA AAATGGCCAG CAGTGGTTCG AATCTGGACC  
Dmel         GCCTATGTGG TCTTCATTCG CCTGGCCAAA AAATGGCCAG CAGTTGTTCG AATCTGGACG  
 
 
                     490        500        510        520        530        540           
112Gr64a     AGAACGGAAA TCCCTTTTAC CAAGCCACCA TATGAAATAC CCAAAAGGAA TCTTTCGCGC  
117Gr64a     AGAACGGAAA TCCCTTTTAC CAAGCCACCA TATGAAATAC CCAAAAGGAA TCTTTCCCGC  
120Gr64a     AGAACGGAAA TCCCTTTTAC CAAGCCACCA TATGAAATAC CCAAAAGGAA TCTTTCGCGC  
041Gr64a     AGAACGGAAA TCCCTTTTAC CAAGCCACCA TATGAAATAC CCAAAAGGAA TCTTTCGCGG  
118Gr64a     AGAATGGAAA TCCCTTTTAC CAAGCCACCA TATGAAATAC CCAAAAGGAA TCTATCGCGG  
131Gr64a     AGAACGGAAA TCCCTTTTAC CAAGCCACCA TATGAAATAC CCAAAAGGAA TCTTTCCCGC  
Dmel         AGAACGGAAA TACCTTTTAC CAAGCCACCA TATGAAATAC CCAAAAGGAA TCTTTCGCGA  
 
 
                     550        560        570        580        590        600           
112Gr64a     CGCGTGCAAT TGGCTGCCTT GGCCATCATT GGCTTGTCCT TAGGTGAACA TGCTCTGTAC  
117Gr64a     CGCGTGCAAT TGGCTGCCTT GGCCATCATT GGCTTGTCTC TAGGTGAACA TGCTCTGTAC  
120Gr64a     CGCGTGCAAT TGGCTGCCTT GGCCATCATT GGCTTGTCCT TAGGTGAACA TGCTCTGTAC  
041Gr64a     CGGGTGCAAT TGGCTGCCTT GGCCATCATT GGCTTGTCTC TAGGTGAACA TGCTCTGTAC  
118Gr64a     CGGGTGCAAT TGGCTGCCTT GGCCATCATT GGCTTGTCCT TAGGCGAACA TGCTCTGTAC  
131Gr64a     CGCGTGCAAT TGGCTGCCTT GGCCATCATT GGCTTGTCTC TAGGTGAACA TGCTCTGTAC  





                     610        620        630        640        650        660           
112Gr64a     CAGGTATCTG CTATCCTAAG CTATACCCGT CGCATTCAGA TGTGCGCCAA TATAACCACT  
117Gr64a     CAGGTATCTG CTATCCTAAG CTATACCCGT CGCATTCAGA TGTGCGCAAA TATAACCACT  
120Gr64a     CAGGTATCTG CTATCCTAAG CTATACCCGT CGCATTCAGA TGTGCGCCAA TATAACCACT  
041Gr64a     CAGGTATCTG CTATCCTAAG CTATACACGT CGCATTCAGA TGTGCGCCAA TATAACCACT  
118Gr64a     CAGGTATCTG CTATCCTAAG CTATACACGT CGCATTCAGA TGTGCGCCAA TATAACCACT  
131Gr64a     CAGGTATCTG CTATCCTAAG CTATACCCGT CGCATTCAGA TGTGCGCAAA TATAACCACT  
Dmel         CAGGTATCTG CTATTCTAAG CTACACACGA CGCATTCAGA TGTGCGCCAA TATAACCACT  
 
 
                     670        680        690        700        710        720           
112Gr64a     GTGCCCAGTT TTGACAACTA CATGCAGACG AACTATGACT ACGTATTCCA ACTGCTGCCT  
117Gr64a     CTGCCCAGTT TTGACAACTA CATGCAGACG AACTATGACT ACGTATTCCA ACTGCTGCCT  
120Gr64a     GTGCCCAGTT TTGACAACTA CATGCAGACG AACTATGACT ACGTATTCCA ACTGCTGCCT  
041Gr64a     GTGCCCAGTT TTGACAACTA CATGCAGACG AACTATGACT ACGTATTCCA ACTGCTGCCT  
118Gr64a     GTGCCCAGTT TTGACAACTA CATGCAGACG AACTATGACT ACGTATTCCA ACTGCTGCCT  
131Gr64a     CTGCCCAGTT TTGACAACTA CATGCAGACG AACTATGACT ACGTATTCCA ACTGCTGCCT  
Dmel         GTGCCCAGTT TTAATAACTA CATGCAGACG AACTATGACT ACGTATTCCA ACTGCTACCT  
 
 
                     730        740        750        760        770        780           
112Gr64a     TACAGTCCCA TCATCGCTGT TTTAATACAG TTAATCAACG GAGCGTGCAC TTTTGTGTGG  
117Gr64a     TACAGTCCCA TCATCGCTGT TTTAATACAG TTAATCAACG GAGCGTGCAC TTTTGTCTGG  
120Gr64a     TACAGTCCCA TCATCGCTGT TTTAATACAG TTAATCAACG GAGCGTGCAC TTTTGTGTGG  
041Gr64a     TACAGTCCCA TCATCGCTGT TTTAATACAG TTAATCAACG GAGCGTGCAC TTTTGTGTGG  
118Gr64a     TACAGTCCCA TCATCGCTGT TTTAATACAG TTAATCAACG GAGCGTGCAC TTTTGTGTGG  
131Gr64a     TACAGTCCCA TCATCGCTGT TTTAATACAG TTAATCAACG GAGCGTGCAC TTTTGTCTGG  
Dmel         TACAGTCCCA TTATCGCTGT TCTTATACTG TTAATCAACG GAGCGTGCAC TTTTGTGTGG  
 
 
                     790        800        810        820        830        840           
112Gr64a     AACTACATGG ATCTGTTCAT CATGATGATT AGCAAGGGCT TGTCCTACCG ATTCGAGCAA  
117Gr64a     AACTACATGG ACTTGTTCAT CATGATGATT AGCAAGGGCT TGTCCTACCG ATTCGAGCAA  
120Gr64a     AACTACATGG ATCTGTTCAT CATGATGATT AGCAAGGGCT TGTCCTACCG ATTCGAGCAA  
041Gr64a     AACTACATGG ACCTGTTCAT CATGATGATT AGCAAGGGTT TGTCCTACCG ATTCGAGCAA  
118Gr64a     AACTACATGG ACCTGTTCAT CATGATGATT AGCAAGGGCT TGTCCTACCG ATTCGAGCAA  
131Gr64a     AACTACATGG ACCTGTTCAT CATGATGATT AGCAAGGGCT TGTCCTACCG ATTCGAGCAA  
Dmel         AACTACATGG ATCTGTTCAT CATGATGATT AGCAAGGGCT TGTCCTACCG ATTCGAGCAA  
 
 
                     850        860        870        880        890        900           
112Gr64a     ATAACTGCTC GGATTCGCAA ATTGGAACAC GAGGAGGTCT GCGAATCGGT GTTCATCCAA  
117Gr64a     ATAACTGCTC GGATTCGCAA ATTGGAACAC GAGGAGGTCT GCGAATCGGT GTTCATCCAA  
120Gr64a     ATAACTGCTC GGATTCGCAA ATTGGAACAC GAGGAGGTCT GCGAATCGGT GTTCATCCAA  
041Gr64a     ATAACTGCTC GGATTCGCAA ATTGGAACAC GAGGAGGTCT GCGAATCGGT GTTCATCCAA  
118Gr64a     ATAACTGCTC GGATTCACAA ATTGGAACAC GAGGAGGTCT GCGAATCGGT GTTCATCCAG  
131Gr64a     ATAACTGCTC GGATTCGCAA ATTGGAACAC GAGGAGGTCT GCGAATCGGT GTTCATCCAA  





                     910        920        930        940        950        960           
112Gr64a     ATCCGGGAGC ACTACGTCAA GATGTGCGAG CTACTGGAGT TCGTGGATAG CGCCATGTCC  
117Gr64a     ATCAGGGAGC ACTACGTCAA GATGTGCGAG CTACTGGAGT TCGTGGATAG CGCCATGTCC  
120Gr64a     ATCCGGGAGC ACTACGTCAA GATGTGCGAG CTACTGGAGT TCGTGGATAG CGCCATGTCC  
041Gr64a     ATCAGGGAGC ACTACGTCAA GATGTGCGAG CTACTGGAGT TCGTGGATAG CGCCATGTCC  
118Gr64a     ATCAGGGAGC ACTACGTCAA GATGTGCGAG CTACTGGAGT TCGTGGATAG CGCCATGTCC  
131Gr64a     ATCAGGGAGC ACTACGTCAA GATGTGCGAG CTACTGGAGT TCGTGGATAG CGCCATGTCC  
Dmel         ATCAGGGAGC ACTACGTCAA GATGTGCGAG CTACTGGAGT TCGTGGATAG CGCCATGTCC  
 
 
                     970        980        990        1000       1010       1020          
112Gr64a     AGTCTGATTC TACTTTCGTG TGTTAACAAC CTGTACTTTG TGTGCTACCA ACTCCTAAAT  
117Gr64a     AGTCTCATTC TACTTTCGTG TGTTAACAAC CTGTACTTTG TGTGCTACCA ACTCCTAAAT  
120Gr64a     AGTCTGATTC TACTTTCGTG TGTTAACAAC CTGTACTTTG TGTGCTACCA ACTCCTAAAT  
041Gr64a     AGTCTCATTC TACTTTCGTG TGTTAACAAC CTGTACTTTG TGTGCTACCA ACTCCTAAAT  
118Gr64a     AGTCTCATTC TACTTTCGTG TGTTAACAAC CTGTACTTTG TGTGCTACCA ACTCCTAAAT  
131Gr64a     AGTCTCATTC TACTTTCGTG TGTTAACAAC CTGTACTTTG TGTGCTACCA ACTCCTAAAT  
Dmel         AGTCTCATTC TACTTTCGTG TGTTAACAAC CTGTACTTTG TGTGCTACCA ACTGCTAAAT  
 
 
                     1030       1040       1050       1060       1070       1080          
112Gr64a     GTCTTCAACA AACTACGTTG GCCCATCAAC TAcGTATACT TCTGGTACTC CCTCCTCTAC  
117Gr64a     GTCTTCAACA AACTACGTTG GCCCATCAAC TACGTATACT TCTGGTACTC CCTCCTCTAC  
120Gr64a     GTCTTCAACA AACTACGTTG GCCCATCAAC TACGTATACT TCTGGTACTC CCTCCTCTAC  
041Gr64a     GTCTTCAACA AACTACGTTG GCCCATCAAC TACATATACT TCTGGTACTC CCTCCTCTAC  
118Gr64a     GTCTTCAACA AACTACGTTG GCCCATCAAC TACGTATACT TCTGGTACTC CCTCCTCTAC  
131Gr64a     GTCTTCAACA AACTACGTTG GCCCATCAAC TACGTATACT TCTGGTACTC CCTCCTCTAC  
Dmel         GTCTTCAACA AACTACGTTG GCCCATCAAC TACATATACT TCTGGTACTC CCTACTCTAC  
 
 
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140          
112Gr64a     CTCATTGGAC GAACGGCCTT TGTGTTCCTC ACGGCGGCGG ACATCAATGA GGAGTCGAAA  
117Gr64a     CTCATTGGAC GAACGGCCTT TGTGTTCCTC ACGGCGGCGG ACATCAATGA GGAGTCCAAA  
120Gr64a     CTCATTGGAC GAACGGCCTT TGTGTTCCTC ACGGCGGCGG ACATCAATGA GGAGTCGAAA  
041Gr64a     CTCATTGGAC GAACGGCCTT TGTGTTCCTC ACGGCGGCGG ACATCAATGA GGAGTCCAAA  
118Gr64a     CTCATTGGAA GAACGGCCTT TGTGTTCCTC ACGGCGGCGG ACATCAATGA GGAGTCGAAA  
131Gr64a     CTCATTGGAC GAACGGCCTT TGTGTTCCTC ACGGCGGCGG ACATCAATGA GGAGTCCAAA  
Dmel         CTCATTGGAC GAACGGCCTT TGTATTCCTC ACGGCGGCGG ACATCAATGA GGAGTCCAAA  
 
 
                     1150       1160       1170       1180       1190       1200          
112Gr64a     CGAGGTCTGG GAGTCCTCAG AAGGGTTTCC AGTCGTAGCT GGTGCGTGGA GGTGGAGCGC  
117Gr64a     CGAGGTCTGG GAGTCCTCAG ACGGGTTTCC AGTCGTAGCG GGTGCGTGGA GGTGGAGCGC  
120Gr64a     CGAGGTCTGG GAGTCCTCAG AAGGGTTTCC AGTCGTAGCT GGTGCGTGGA GGTGGAGCGC  
041Gr64a     CGAGGACTCG GAGTCCTCAG ACGTGTTTCC AGTCGGAGCT GGTGCGTGGA GGTGGAGCGC  
118Gr64a     CGAGGTCTGG GAGTCCTCAG AAGGGTTTCC AGTCGTAGCT GGTGCGTGGA GGTGGAGCGC  
131Gr64a     CGAGGTCTGG GAGTCCTCAG ACGGGTTTCC AGTCGTAGCT GGTGCGTGGA GGTGGAGCGC  





                     1210       1220       1230       1240       1250       1260          
112Gr64a     CTGATATTCC AGATGACCAC ACAGACAGTG GCTCTTTCCG GCAAGAAGTT CTACTTCCTC  
117Gr64a     CTGATATTCC AGATGACCAC ACAGACAGTG GCTCTTTCCG GCAAGAAGTT CTACTTCCTC  
120Gr64a     CTGATATTCC AGATGACCAC ACAGACAGTG GCTCTTTCCG GCAAGAAGTT CTACTTCCTC  
041Gr64a     CTGATATTCC AGATGACCAC ACAGACCGTG GCTCTTTCCG GCAAGAAGTT CTACTTTCTC  
118Gr64a     CTGATATTCC AGATGACCAC CCAGACAGTG GCTCTTTCCG GCAAGAAGTT CTACTTCCTC  
131Gr64a     CTGATATTCC AGATGACCAC ACAGACAGTG GCTCTTTCCG GCAAGAAGTT CTACTTCCTC  
Dmel         CTGATATTCC AGATGACCAC ACAGACAGTG GCACTTTCCG GCAAGAAGTT CTATTTCCTC  
 
 
                     1270       1280       1290       1300       1310       1320          
112Gr64a     ACCCGACGAC TGCTCTTTGG AATGGCGGGA ACCATTGTCA CCTACGAACT GGTCCTCTTG  
117Gr64a     ACCCGACGAC TGCTCTTTGG AATGGCGGGA ACCATTGTCA CCTACGAACT GGTCCTTTTG  
120Gr64a     ACCCGACGAC TGCTCTTTGG AATGGCGGGA ACCATTGTCA CCTACGAACT GGTCCTCTTG  
041Gr64a     ACCCGACGAC TGCTCTTTGG AATGGCGGGA ACCATTGTCA CCTACGAACT GGTCCTCTTG  
118Gr64a     ACCCGACGAC TGCTCTTTGG AATGGCGGGA ACCATTGTCA CCTACGAACT GGTCCTCTTG  
131Gr64a     ACCCGACGAC TGCTCTTTGG AATGGCGGGA ACCATTGTCA CCTACGAACT GGTCCTTTTG  
Dmel         ACCCGACGAC TGCTCTTTGG AATGGCTGGA ACCATTGTCA CCTACGAACT GGTCCTTTTG  
 
 
                     1330       1340       1350       1360       1370          
112Gr64a     CAATTCGATG AACCCAATCG ACGCAAAGGG CTGCAGCCAC TGTGCGCCTG A 
117Gr64a     CAATTCGATG AACCCAATCG ACGCAAAGGA CTGCAGCCGC TGTGCGCCTG A 
120Gr64a     CAATTCGATG AACCCAATCG ACGCAAAGGG CTGCAGCCAC TGTGCGCCTG A 
041Gr64a     CAATTCGATG AACCCAATCG ACGCAAAGGA CTGCAGCCAC TGTGCGCCTG A 
118Gr64a     CAATTCGATG AACCCAATCG ACGCAAAGGG CTGCAGCCAC TGTGCGCCTG A 
131Gr64a     CAATTCGATG AACCCAATCG ACGCAAAGGA CTGCAGCCGC TGTGCGCCTG A 




















図 4-8b   Gr64a   アミノ酸残基比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64a     MKGPTLNFRK TPSKDNGVKQ VESLARPETP PPKFVEDSNL AFNVLASEKL PNYANLDLFH  
117Gr64a     MKGPTLNFRK TPSKDNGVKQ VESLARPETP PPKFVEDSNL AFNVLASEKL PNYADLDLFH  
120Gr64a     MKGPTLNFRK TPSKDNGVKQ VESLARPETP PPKFVEDSNL AFNVLASEKL PNYANLDLFH  
041Gr64a     MKGPTLNFRK TPSKDNGVKQ VESLARPETP PPKFVEDSNL AFNVLASEKL PNYANLDLFH  
118Gr64a     MKGPTLNFRK TPSKDNGVKQ VESLARPETP PPKFVEDSNL AFNVLASEKL PNYANLDLFH  
131Gr64a     MKGPTLNFRK TPSKDNGVKQ VESLARPETP PPKFVEDSNL AFNVLASEKL PNYADLDLFH  
Dmel         MKGPNLNFRK TPSKDNGVKQ VESLARPETP PPKFVEDSNL EFNVLASEKL PNYTNLDLFH  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64a     RAVFPLMFLA QCVAIMPLVG IRESNPRRVR FAYKSIPMFV TLIFMIATSI LFLSMFTHLL  
117Gr64a     RAVFPLMFLA QCVAIMPLVG IRESNPRRVR FAYKSIPMFV TLIFMIATSI LFLSMFTHLL  
120Gr64a     RAVFPLMFLA QCVAIMPLVG IRESNPRRVR FAYKSIPMFV TLIFMIATSI LFLSMFTHLL  
041Gr64a     RAVFPLMFLA QCVAIMPLVG IRESNPRRVR FAYKSIPMFV TLIFMIATSI LFLSMFTHLL  
118Gr64a     RAAFPLMFLA QCVAIMPLVG IRESNPRRVR FAYKSIPMFV TLIFMIATSI LFLSMFTHLL  
131Gr64a     RAVFPLMFLA QCVAIMPLVG IRESNPRRVR FAYKSIPMFV TLIFMIATSI LFLSMFTHLL  
Dmel         RAVFPFMFLA QCVAIMPLVG IRESNPRRVR FAYKSIPMFV TLIFMIATSI LFLSMFTHLL  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64a     KIGITAKNFV GIVFFGCVLS AYVVFIRLAK KWPAVVRIWT RTEIPFTKPP YEIPKRNLSR  
117Gr64a     KIGITAKNFV GLVFFGCVLS AYVVFIRLAK KWPAVVRIWT RTEIPFTKPP YEIPKRNLSR  
120Gr64a     KIGITAKNFV GLVFFGCVLS AYVVFIRLAK KWPAVVRIWT RTEIPFTKPP YEIPKRNLSR  
041Gr64a     KIGITAKNFV GLVFFGCVLS AYVVFIRLAK KWPAVVRIWT RTEIPFTKPP YEIPKRNLSR  
118Gr64a     KIGITAKNFV GLVFFGCVLS AYVVFIRLAK KWPAVVRIWT RMEIPFTKPP YEIPKRNLSR  
131Gr64a     KIGITAKNFV GLVFFGCVLS AYVVFIRLAK KWPAVVRIWT RTEIPFTKPP YEIPKRNLSR  
Dmel         KIGITAKNFV GLVFFGCVLS AYVVFIRLAK KWPAVVRIWT RTEIPFTKPP YEIPKRNLSR  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64a     RVQLAALAII GLSLGEHALY QVSAILSYTR RIQMCANITT VPSFDNYMQT NYDYVFQLLP  
117Gr64a     RVQLAALAII GLSLGEHALY QVSAILSYTR RIQMCANITT LPSFDNYMQT NYDYVFQLLP  
120Gr64a     RVQLAALAII GLSLGEHALY QVSAILSYTR RIQMCANITT VPSFDNYMQT NYDYVFQLLP  
041Gr64a     RVQLAALAII GLSLGEHALY QVSAILSYTR RIQMCANITT VPSFDNYMQT NYDYVFQLLP  
118Gr64a     RVQLAALAII GLSLGEHALY QVSAILSYTR RIQMCANITT VPSFDNYMQT NYDYVFQLLP  
131Gr64a     RVQLAALAII GLSLGEHALY QVSAILSYTR RIQMCANITT LPSFDNYMQT NYDYVFQLLP  
Dmel         RVQLAALAII GLSLGEHALY QVSAILSYTR RIQMCANITT VPSFNNYMQT NYDYVFQLLP  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64a     YSPIIAVLIQ LINGACTFVW NYMDLFIMMI SKGLSYRFEQ ITARIRKLEH EEVCESVFIQ  
117Gr64a     YSPIIAVLIQ LINGACTFVW NYMDLFIMMI SKGLSYRFEQ ITARIRKLEH EEVCESVFIQ  
120Gr64a     YSPIIAVLIQ LINGACTFVW NYMDLFIMMI SKGLSYRFEQ ITARIRKLEH EEVCESVFIQ  
041Gr64a     YSPIIAVLIQ LINGACTFVW NYMDLFIMMI SKGLSYRFEQ ITARIRKLEH EEVCESVFIQ  
118Gr64a     YSPIIAVLIQ LINGACTFVW NYMDLFIMMI SKGLSYRFEQ ITARIHKLEH EEVCESVFIQ  
131Gr64a     YSPIIAVLIQ LINGACTFVW NYMDLFIMMI SKGLSYRFEQ ITARIRKLEH EEVCESVFIQ  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64a     IREHYVKMCE LLEFVDSAMS SLILLSCVNN LYFVCYQLLN VFNKLRWPIN YVYFWYSLLY  
117Gr64a     IREHYVKMCE LLEFVDSAMS SLILLSCVNN LYFVCYQLLN VFNKLRWPIN YVYFWYSLLY  
120Gr64a     IREHYVKMCE LLEFVDSAMS SLILLSCVNN LYFVCYQLLN VFNKLRWPIN YVYFWYSLLY  
041Gr64a     IREHYVKMCE LLEFVDSAMS SLILLSCVNN LYFVCYQLLN VFNKLRWPIN YIYFWYSLLY  
118Gr64a     IREHYVKMCE LLEFVDSAMS SLILLSCVNN LYFVCYQLLN VFNKLRWPIN YVYFWYSLLY  
131Gr64a     IREHYVKMCE LLEFVDSAMS SLILLSCVNN LYFVCYQLLN VFNKLRWPIN YVYFWYSLLY  
Dmel         IREHYVKMCE LLEFVDSAMS SLILLSCVNN LYFVCYQLLN VFNKLRWPIN YIYFWYSLLY  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64a     LIGRTAFVFL TAADINEESK RGLGVLRRVS SRSWCVEVER LIFQMTTQTV ALSGKKFYFL  
117Gr64a     LIGRTAFVFL TAADINEESK RGLGVLRRVS SRSGCVEVER LIFQMTTQTV ALSGKKFYFL  
120Gr64a     LIGRTAFVFL TAADINEESK RGLGVLRRVS SRSWCVEVER LIFQMTTQTV ALSGKKFYFL  
041Gr64a     LIGRTAFVFL TAADINEESK RGLGVLRRVS SRSWCVEVER LIFQMTTQTV ALSGKKFYFL  
118Gr64a     LIGRTAFVFL TAADINEESK RGLGVLRRVS SRSWCVEVER LIFQMTTQTV ALSGKKFYFL  
131Gr64a     LIGRTAFVFL TAADINEESK RGLGVLRRVS SRSWCVEVER LIFQMTTQTV ALSGKKFYFL  
Dmel         LIGRTAFVFL TAADINEESK RGLGVLRRVS SRSWCVEVER LIFQMTTQTV ALSGKKFYFL  
 
 
                     430        440        450             
112Gr64a     TRRLLFGMAG TIVTYELVLL QFDEPNRRKG LQPLCA* 
117Gr64a     TRRLLFGMAG TIVTYELVLL QFDEPNRRKG LQPLCA* 
120Gr64a     TRRLLFGMAG TIVTYELVLL QFDEPNRRKG LQPLCA* 
041Gr64a     TRRLLFGMAG TIVTYELVLL QFDEPNRRKG LQPLCA* 
118Gr64a     TRRLLFGMAG TIVTYELVLL QFDEPNRRKG LQPLCA* 
131Gr64a     TRRLLFGMAG TIVTYELVLL QFDEPNRRKG LQPLCA* 






















図 4-9a   Gr64b   塩基配列比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64b     ATGCCGCAGG GCGAGACATT CCATCGGGCG GTCTCGAAAG TGCTTTTTAT TTCACAAATC  
117Gr64b     ATGCCGCAGG GCGAGACATT CCATCGGGCG GTCTCGAAAG TGCTTTTTAT TTCACAAATC  
120Gr64b     ATGCCGCAGG GCGAGACATT CCATCGGGCG GTCTCGAAAG TGCTTTTTAT TTCACAAATC  
041Gr64b     ATGCCGCAGG GCGAGACATT CCATCGGGCG GTCTCGAAAG TGCTTTTTAT TTCACAAATC  
118Gr64b     ATGCCGCAGG GCGAGACATT CCATCGGGCG GTCTCGAAAG TGCTTTTTAT TTCACAAATC  
131Gr64b     ATGCCGCAGG GCGAGACATT CCATCGGGCG GTCTCGAAAG TGCTTTTTAT TTCACAAATC  
Dmel         ATGCCGCAGG GCGAGACATT CCATCGGGCG GTCTCGAATG TGCTTTTTAT TTCACAAATC  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64b     TACGGCCTGC TTCCGGTTAG CAAtGTCCGT GCTCTGGACG TGGCGGATAT CCGGTTTCGT  
117Gr64b     TACGGCCTGC TTCCGGTTAG CAATGTCCGT GCTCTGGACG TGGCGGATAT CCGGTTTCGT  
120Gr64b     TACGGCCTGC TTCCGGTTAG CAATGTCCGT GCTCTGGACG TGGCGGATAT CCGGTTTCGT  
041Gr64b     TACGGCCTGC TTCCGGTTAG CAAtGTCCGC GCCCTGGACG TGGCGGATAT CCGGTTTCGT  
118Gr64b     TACGGCCTGC TTCCGGTTAG CAATGTCCGT GCTCTGGACG TGGCGGATAT CCGGTTTCGT  
131Gr64b     TACGGCCTGC TTCCGGTTAG CAATGTCCGT GCTCTGGACG TGGCGGATAT CCGGTTTCGT  
Dmel         TACGGCCTGC TTCCGGTTAG CAATGTCCGT GCTCTGGACG TGGCGGATAT CCGGTTTCGT  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64b     TGGTGCTCTC CTCGCATTTT GTACTCCCTA CTCATCGGGA TCCTAAACCT TAGCGAATTC  
117Gr64b     TGGTGCTCGC CTCGCATTTT GTACTCCCTA CTCATCGGGA TCCTAAACCT TAGCGAATTC  
120Gr64b     TGGTGCTCTC CTCGCATTTT GTACTCCCTA CTCATCGGGA TCCTAAACCT TAGCGAATTC  
041Gr64b     TGGTGCTCGC CTCGCATTTT GTACTCCCTA CTCATCGGGA TCCTAAACCT TAGCGAATTC  
118Gr64b     TGGTGCTCGC CTCGCATTTT GTACTCCCTA CTCATCGGGA TCCTAAACCT TAGCGAATTC  
131Gr64b     TGGTGCTCGC CTCGCATTTT GTACTCCCTA CTCATCGGGA TCCTAAACCT TAGCGAATTC  
Dmel         TGGTGCTCGC CTCGCATTTT GTACTCCCTA CTCATCGGGA TCCTAAATCT TAGCGAATTC  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64b     GGGGCGGTCA TCAACTATGT CATCAAGGTG ACCATCAACT TTCACACCTC CAGCACTCTT  
117Gr64b     GGGGCGGTCA TCAACTATGT CATCAAGGTG ACCATCAACT TTCACACCTC CAGCACTCTT  
120Gr64b     GGGGCGGTCA TCAACTATGT CATCAAGGTG ACCATCAACT TTCACACCTC CAGCACTCTT  
041Gr64b     GGGGCGGTCA TCAACTATGT CATCAAGGTG ACCATTAACT TTCACACCTC CAGCACCCTT  
118Gr64b     GGGGCGGTCA TCAACTATGT CATCAAGGTG ACCATCAACT TTCACACCTC CAGCACTCTT  
131Gr64b     GGGGCGGTCA TCAACTATGT CATCAAGGTG ACCATCAACT TTCACACCTC CAGCACTCTT  
Dmel         GGTGCGGTCA TCAACTATGT CATCAAGGTG ACCATCAACT TTCACACCTC CAGCACGCTT  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64b     TCGCTGTACA TTGTCTGCCT TCTGGAGCAC CTCTTCTTCT GGAGACTGGC CATCCAATGG  
117Gr64b     TCGCTGTACA TTGTCTGCCT TCTGGAGCAC CTCTTCTTCT GGAGACTGGC CATCCAATGG  
120Gr64b     TCGCTGTACA TTGTCTGCCT TCTGGAGCAC CTCTTCTTCT GGAGACTGGC CATCCAATGG  
041Gr64b     TCGCTGTACA TTGTCTGCCT TCTGGAGCAC CTCTTCTTCT GGAGACTGGC CATCCAATGG  
118Gr64b     TCGCTGTACA TTGTCTGCCT TCTGGAGCAC CTCTTCTTCT GGAGACTGGC CATCCAATGG  
131Gr64b     TCGCTGTACA TTGTCTGCCT TCTGGAGCAC CTCTTCTTCT GGAGACTGGC CATCCAATGG  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64b     CCCAGGATTA TGCGCACCTG GCATGGAGTG GAGCAGCTCT TCCTGCGGGT TCCCTATCGG  
117Gr64b     CCCAGGATTA TGCGCACCTG GCATGGAGTG GAGCAGCTCT TCCTGCGGGT TCCCTATCGG  
120Gr64b     CCCAGGATTA TGCGCACCTG GCATGGAGTG GAGCAGCTCT TCCTGCGGGT TCCCTATCGG  
041Gr64b     CCCAGGATTA TGCGCACCTG GCATGGAGTG GAGCAGCTCT TCCTGCGTGT TCCCTATCGA  
118Gr64b     CCCAGGATTA TGCGCACCTG GCATGGAGTG GATCAGCTCT TCCTGCGCGT TCCCTATCGA  
131Gr64b     CCCAGGATTA TGCGCACCTG GCATGGAGTG GAGCAGCTCT TCCTGCGGGT TCCCTATCGG  
Dmel         CCCAGGATTA TGCGCACCTG GCATGGAGTG GAGCAGCTCT TTCTGCGGGT TCCCTATCGG  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64b     TTCTACGGCG AGTACAGGAT AAAGAAGCGC ATCTACATCG TGTTTACAAT TGTCATGTCA  
117Gr64b     TTCTACGGCG AGTACAGGAT AAAGAAGCGC ATCTACATCG TGTTTACAAT TGTCATGTCA  
120Gr64b     TTCTACGGCG AGTACAGGAT AAAGAAGCGC ATCTACATCG TGTTTACAAT TGTCATGTCA  
041Gr64b     TTCTACGGCG AGTACAGGAT AAAGAAGCGC ATCTACATCG TGTTTACAAT TGTCATGTCA  
118Gr64b     TTCTACGGCG AGTACAGGAT TAAGAAGCGC ATCTACATCG TGTTTACAAT TGTCATGTCA  
131Gr64b     TTCTACGGCG AGTACAGGAT AAAGAAGCGC ATCTACATCG TGTTTACAAT TGTCATGTCA  
Dmel         TTCTACGGCG AGTACAGGAT AAAGAGGCGC ATCTACATTG TGTTTACAAT TGTCATGTCA  
 
 
                     430        440        450        460        470        480           
112Gr64b     TCGGCTTTGG TGGAACACTG CCTCCTGCTG GGCAACTCAT TTCATCTGAG CAATATGGAG  
117Gr64b     TCCGCTTTGG TGGAACACTG TCTTCTGCTG GGCAACTCAT TTCATCTGAG CAATATGGAG  
120Gr64b     TCGGCTTTGG TGGAACACTG CCTCCTGCTG GGCAACTCAT TTCATCTGAG CAATATGGAG  
041Gr64b     TCGGCTTTGG TGGAACACTG TCTCCTGCTG GGCAACTCAT TTCATCTGAG CAATATGGAG  
118Gr64b     TCGGCTTTGG TGGAACACTG TCTCCTGCTG GGCAACTCAT TTCATCTGAG CAATATGGAG  
131Gr64b     TCCGCTTTGG TGGAACACTG TCTCCTGCTG GGCAACTCAT TTCATCTGAG CAATATGGAG  
Dmel         TCAGCTTTGG TGGAACACTG TCTCCTGCTG GGCAACTCAT TTCATCTGAG CAATATGGAG  
 
 
                     490        500        510        520        530        540           
112Gr64b     CGCACCCAGT GCAAGATCAA CGTTACCTAC TTCGAGAGCA TTTACAAGTG GGAGCGTCCG  
117Gr64b     CGCACCCAGT GCAAGATCAA CGTTACCTAC TTCGAGAGCA TTTATAAGTG GGAGCGTCCG  
120Gr64b     CGCACCCAGT GCAAGATCAA CGTTACCTAC TTCGAGAGCA TTTACAAGTG GGAGCGTCCG  
041Gr64b     CGCACCCAGT GCAAGATCAA CGTTACCTAC TTCGAGAGCA TTTACAAGTG GGAGCGTCCG  
118Gr64b     CGCACCCAGT GCAAGATCAA CGTTACCTAC TTCGAGAGCA TTTACAAGTG GGAGCGTCCG  
131Gr64b     CGCACCCAGT GCAAGATCAA CGTTACCTAC TTCGAGAGCA TTTACAAGTG GGAGCGTCCG  
Dmel         CGCACCCAGT GCAAGATTAA CGTTACCTAC TTCGAGAGCA TTTACAAGTG GGAGCGTCCT  
 
 
                     550        560        570        580        590        600           
112Gr64b     CATCTCTACA TGATCCTGCC CTACCACTTT TGGATGCTAC CCATCTTAGA GTGGGTTAAC  
117Gr64b     CATCTCTACA TGATCTTGCC CTACCACTTT TGGATGCTAC CCATCTTAGA GTGGGTTAAC  
120Gr64b     CATCTCTACA TGATCCTGCC CTACCACTTT TGGATGCTAC CCATCTTAGA GTGGGTTAAC  
041Gr64b     CATCTCTACA TGATCCTGCC CTACCACTTT TGGATGCTAC CCATCCTAGA GTGGGTTAAC  
118Gr64b     CATCTCTACA TGATTTTGCC CTACCACTTT TGGATGCTAC CCATCTTAGA GTGGGTTAAC  
131Gr64b     CATCTCTACA TGATCCTGCC CTACCACTTT TGGATGCTAC CCATCCTAGA GTGGGTTAAC  





                     610        620        630        640        650        660           
112Gr64b     CAGACCATTG CCTATCCACG CTCATTCACC GACTGCTTCA TCATGTGCAT TGGCATTGGC  
117Gr64b     CAGACCATTG CCTATCCGCG CTCATTCACC GACTGCTTCA TCATGTGCAT TGGCATTGGC  
120Gr64b     CAGACCATTG CCTATCCACG CTCATTCACC GACTGCTTCA TCATGTGCAT TGGCATTGGC  
041Gr64b     CAGACCATTG CCTATCCGCG CTCATTCACC GACTGCTTCA TCATGTGCAT TGGCATTGGC  
118Gr64b     CAGACCATTG CCTATCCGCG CTCATTCACC GACTGCTTCA TCATGTGCAT TGGCATTGGC  
131Gr64b     CAGACCATTG CCTATCCGCG CTCATTCACC GACTGCTTCA TCATGTGCAT TGGCATTGGC  
Dmel         CAGACCATTG CCTATCCGCG CTCATTCACC GACTGCTTCA TCATGTGCAT TGGCATTGGC  
 
 
                     670        680        690        700        710        720           
112Gr64b     TTGGCTGCCA GATTTCACCA GCTCTATAGA AGAATCGCTG CTGTTCATAG GAAAGTTATG  
117Gr64b     TTGGCTGCCA GATTTCACCA GCTCTATAGA AGAATCGCTG CTGTTCATAG GAAAGTAATG  
120Gr64b     TTGGCTGCCA GATTTCACCA GCTCTATAGA AGAATCGCTG CTGTTCATAG GAAAGTTATG  
041Gr64b     TTGGCTGCCA GATTTCACCA GCTCTATAGA AGAATCGCTG CTGTTCATAG GAAGGTTATG  
118Gr64b     TTGGCTGCCA GATTTCACCA GCTCTATAGA AGAATCGCTG CTGTTCATAG GAAGGTTATG  
131Gr64b     TTGGCTGCCA GATTTCACCA GCTCTATAGA AGAATCGCTG CTGTTCATAG GAAGGTTATG  
Dmel         TTGGCTGCCA GATTTCACCA GCTCTATAGA AGAATCGCTG CTGTTCATAG GAAAGTAATG  
 
 
                     730        740        750        760        770        780           
112Gr64b     CCCGCGGTCT TTTGGACGGA GGTTCGGGAG CATTATCTGG CATTGAAGCG TCTGGTGCAT  
117Gr64b     CCCGCGGTCT TTTGGACAGA AGTTCGGGAG CACTATCTGG CATTGAAGCG TCTGGTGCAT  
120Gr64b     CCCGCGGTCT TTTGGACGGA GGTTCGGGAG CATTATCTGG CATTGAAGCG TCTGGTGCAT  
041Gr64b     CCCGCGGTCT TTTGGACAGA GGTTCGGGAG CACTATCTGG CATTGAAGCG TCTGGTGCAT  
118Gr64b     CCCGCGGTCT TTTGGACAGA GGTTCGGGAG CACTATCTGG CATTGAAGCG TCTGGTGCAT  
131Gr64b     CCCGCGGTCT TTTGGACAGA GGTTCGGGAG CACTATCTGG CATTGAAGCG TCTGGTGCAT  
Dmel         CCCGCGGTCT TTTGGACAGA GGTTCGGGAG CACTATCTGG CATTGAAGCG TCTGGTTCAT  
 
 
                     790        800        810        820        830        840           
112Gr64b     CTGCTGGATG CAGCAATAGC TCCACTGGTG CTCCTGGCTT TTGGCAATAA CATGTCCTTC  
117Gr64b     CTGCTGGATG CGGCAATAGC TCCACTGGTG CTCCTGGCCT TTGGCAATAA CATGTCCTTC  
120Gr64b     CTGCTGGATG CAGCAATAGC TCCACTGGTG CTCCTGGCCT TTGGCAATAA CATGTCCTTC  
041Gr64b     CTGCTGGATG CGGCAATAGC TCCACTGGTG CTCCTGGCTT TTGGCAATAA CATGTCCTTC  
118Gr64b     CTGCTGGATG CAGCAATAGC TCCACTGGTG CTCCTGGCCT TTGGCAATAA CATGTCCTTC  
131Gr64b     CTGCTGGATG CGGCAATAGC TCCACTGGTG CTCCTGGCTT TTGGCAATAA CATGTCCTTC  
Dmel         CTCCTGGATG CGGCAATAGC TCCACTGGTG CTCCTCGCCT TTGGCAATAA CATGTCTTTC  
 
 
                     850        860        870        880        890        900           
112Gr64b     ATTTGCTTTC AATTGTTCAA CAGCTTCAAA AATATAGGAG TAGATTTCCT GGTGATGTTG  
117Gr64b     ATTTGCTTTC AATTGTTCAA TAGCTTCAAA AATATAGGTG TGGACTTCCT GGTGATGTtG  
120Gr64b     ATTTGCTTTC AATTGTTCAA CAGCTTCAAA AATATAGGAG TAGATTTCCT GGTGATGTTG  
041Gr64b     ATTTGCTTTC AATTGTTCAA CAGCTTCAAA AATATAGGTG TGGACTTCCT GGTGATGTTG  
118Gr64b     ATTTGCTTTC AATTGTTCAA CAGCTTCAAA AATATAGGTG TAGACTTCCT GGTGATGTTG  
131Gr64b     ATTTGCTTTC AATTGTTCAA CAGCTTCAAA AATATAGGTG TGGACTTCCT GGTGATGTtG  





                     910        920        930        940        950        960           
112Gr64b     GCTTTTTGGT ACTCCTTAGG ATTCGCCGTA GTTCGCACTT TACTAACTAT TTTCGTCGCC  
117Gr64b     GCTTTTTGGT ACTCCTTAGG ATTCGCCGTA GTTCGCACTT TACTTACTAT TTTCGTGGCC  
120Gr64b     GCTTTTTGGT ACTCCTTAGG ATTCGCCGTA GTTCGCACTT TACTAACTAT TTTCGTCGCC  
041Gr64b     GCTTTTTGGT ACCCCTTAGG ATTCGCCGTA GTTCGCACTT TACTAACTAT TTTCGTGGCC  
118Gr64b     GCTTTTTGGT ACTCCTTAGG ATTCGCTGTA GTTCGCACTT TACTTACTAT TTTCGTGGCC  
131Gr64b     GCTTTTTGGT ACTCCTTAGG ATTCGCCGTA GTTCGCACTT TACTAACTAT TTTCGTGGCC  
Dmel         GCTTTTTGGT ACTCCTTAGG ATTCGCTGTA GTTCGCACTT TACTTACTAT TTTCGTGGCT  
 
 
                     970        980        990        1000       1010       1020          
112Gr64b     TCTTCCATAA ACGATTACGA ACGAAAGATT GTCACAGCAC TGCGGGATGT GCCCTCCAGA  
117Gr64b     TCTTCCATAA ACGATTACGA ACGAAAGATT GTCACAGCCC TGCGGGATGT GCCCTCCAGA  
120Gr64b     TCTTCCATAA ACGATTACGA ACGAAAGATT GTCACAGCAC TGCGGGATGT GCCCTCCAGA  
041Gr64b     TCTTCCATAA ACGATTACGA ACGTAAGATT GTCACAGCAC TGCGGGATGT GCCCTCCAGA  
118Gr64b     TCTTCCATAA ACGATTACGA ACGAAAGATT GTCACAGCCC TGCGGGATGT GCCCTCCAGA  
131Gr64b     TCTTCCATAA ACGATTACGA ACGTAAGATT GTCACAGCAC TGCGGGATGT GCCCTCCAGA  
Dmel         TCTTCCATAA ACGATTACGA ACGAAAGATT GTCACAGCCT TGAGGGATGT GCCCTCCAGA  
 
 
                     1030       1040       1050       1060       1070       1080          
112Gr64b     GCTTGGTCCA TAGAGGTTCA GCGCTTCAGT GAGCAGTTGG GAAATGATAC GACAGCTCTC  
117Gr64b     GCTTGGTCCA TAGAGGTTCA GCGCTTCAGT GAGCAGTTGG GAAACGATAC GACAGCTCTC  
120Gr64b     GCTTGGTCCA TAGAGGTTCA GCGCTTCAGT GAGCAGTTGG GAAATGATAC GACAGCTCTc  
041Gr64b     GCTTGGTCCA TAGAGGTTCA GCGCTTCAGT GAGCAGTTGG GAAACGATAC GACAGCTCTC  
118Gr64b     GCTTGGTCCA TAGAGGTCCA GCGCTTCAGT GAGCAGTTGG GAAACGATAC GACAGCTCTC  
131Gr64b     GCTTGGTCCA TAGAGGTTCA GCGCTTCAGT GAGCAGTTGG GAAACGATAC GACAGCTCTC  
Dmel         GCTTGGTCCA TAGAGGTTCA GCGCTTCAGT GAGCAGTTGG GAAATGATAC GACAGCTCTA  
 
 
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140          
112Gr64b     TCCGGCAGCG GATTCTTCTA CCTCACCCGC TCACTTGTCC TGGCTATGGG CACCACCATA  
117Gr64b     TCCGGCAGCG GATTCTTCTA CCTCACCCGC TCACTTGTCC TGGCTATGGG CACCACCATA  
120Gr64b     TCCGGCAGCG GATTCTTCTA CCTCACCCGC TCACTTGTCC TGGCTATGGG CACCACCATA  
041Gr64b     TCCGGCAGCG GATTCTTCTA CCTCACACGC TCACTTGTCC TGGCTATGGG CACCACCATA  
118Gr64b     TCCGGCAGCG GATTCTTCTA CCTCACCCGC TCACTTGTCC TGGCTATGGG CACCACCATA  
131Gr64b     TCCGGCAGCG GATTCTTCTA CCTCACACGC TCACTTGTCC TGGCTATGGG CACCACCATA  
Dmel         TCCGGCAGCG GATTCTTCTA CCTCACCCGC TCACTCGTCC TGGCCATGGG CACCACCATA  
 
 
                     1150       1160       1170       1180       1190       1200          
112Gr64b     ATCACCTATG AGCTCATGAT ATCGGATGTT ATTAACCAAG GTTCCATCAG GCAAAAGACT  
117Gr64b     ATCACCTATG AGCTCATGAT ATCGGATGTT ATTAACCAAG GTTCCATCAG GCAAAAGACT  
120Gr64b     ATCACCTATG AGCTCATGAT ATCGGATGTT ATTAACCAAG GTTCCATCAG GCAAAAGACT  
041Gr64b     ATCACCTATG AGCTCATGAT ATCGGATGTT ATTAACCAAG GTTCCATCAG GCAAAAGACT  
118Gr64b     ATCACCTATG AGCTCATGAT ATCGGATGTT ATTAACCAAG GTTCCATCAG GCAAAAGACT  
131Gr64b     ATCACCTATG AGCTCATGAT ATCGGATGTT ATTAACCAAG GTTCCATCAG GCAAAAGACT  





                     1210       1220    
112Gr64b     CAGTACTGCA GGGAATATTA G 
117Gr64b     CAGTACTGCA GGGAATATTA G 
120Gr64b     CAGTACTGCA GGGAATATTA G 
041Gr64b     CAGTACTGCA GGGAATATTA G 
118Gr64b     CAGTACTGCA GGGAATATTA G 
131Gr64b     CAGTACTGCA GGGAATATTA G 































図 4-9b   Gr64b   アミノ酸残基比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64b     MPQGETFHRA VSKVLFISQI YGLLPVSNVR ALDVADIRFR WCSPRILYSL LIGILNLSEF  
117Gr64b     MPQGETFHRA VSKVLFISQI YGLLPVSNVR ALDVADIRFR WCSPRILYSL LIGILNLSEF  
120Gr64b     MPQGETFHRA VSKVLFISQI YGLLPVSNVR ALDVADIRFR WCSPRILYSL LIGILNLSEF  
041Gr64b     MPQGETFHRA VSKVLFISQI YGLLPVSNVR ALDVADIRFR WCSPRILYSL LIGILNLSEF  
118Gr64b     MPQGETFHRA VSKVLFISQI YGLLPVSNVR ALDVADIRFR WCSPRILYSL LIGILNLSEF  
131Gr64b     MPQGETFHRA VSKVLFISQI YGLLPVSNVR ALDVADIRFR WCSPRILYSL LIGILNLSEF  
Dmel         MPQGETFHRA VSNVLFISQI YGLLPVSNVR ALDVADIRFR WCSPRILYSL LIGILNLSEF  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64b     GAVINYVIKV TINFHTSSTL SLYIVCLLEH LFFWRLAIQW PRIMRTWHGV EQLFLRVPYR  
117Gr64b     GAVINYVIKV TINFHTSSTL SLYIVCLLEH LFFWRLAIQW PRIMRTWHGV EQLFLRVPYR  
120Gr64b     GAVINYVIKV TINFHTSSTL SLYIVCLLEH LFFWRLAIQW PRIMRTWHGV EQLFLRVPYR  
041Gr64b     GAVINYVIKV TINFHTSSTL SLYIVCLLEH LFFWRLAIQW PRIMRTWHGV EQLFLRVPYR  
118Gr64b     GAVINYVIKV TINFHTSSTL SLYIVCLLEH LFFWRLAIQW PRIMRTWHGV DQLFLRVPYR  
131Gr64b     GAVINYVIKV TINFHTSSTL SLYIVCLLEH LFFWRLAIQW PRIMRTWHGV EQLFLRVPYR  
Dmel         GAVINYVIKV TINFHTSSTL SLYIVCLLEH LFFWRLAIQW PRIMRTWHGV EQLFLRVPYR  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64b     FYGEYRIKKR IYIVFTIVMS SALVEHCLLL GNSFHLSNME RTQCKINVTY FESIYKWERP  
117Gr64b     FYGEYRIKKR IYIVFTIVMS SALVEHCLLL GNSFHLSNME RTQCKINVTY FESIYKWERP  
120Gr64b     FYGEYRIKKR IYIVFTIVMS SALVEHCLLL GNSFHLSNME RTQCKINVTY FESIYKWERP  
041Gr64b     FYGEYRIKKR IYIVFTIVMS SALVEHCLLL GNSFHLSNME RTQCKINVTY FESIYKWERP  
118Gr64b     FYGEYRIKKR IYIVFTIVMS SALVEHCLLL GNSFHLSNME RTQCKINVTY FESIYKWERP  
131Gr64b     FYGEYRIKKR IYIVFTIVMS SALVEHCLLL GNSFHLSNME RTQCKINVTY FESIYKWERP  
Dmel         FYGEYRIKRR IYIVFTIVMS SALVEHCLLL GNSFHLSNME RTQCKINVTY FESIYKWERP  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64b     HLYMILPYHF WMLPILEWVN QTIAYPRSFT DCFIMCIGIG LAARFHQLYR RIAAVHRKVM  
117Gr64b     HLYMILPYHF WMLPILEWVN QTIAYPRSFT DCFIMCIGIG LAARFHQLYR RIAAVHRKVM  
120Gr64b     HLYMILPYHF WMLPILEWVN QTIAYPRSFT DCFIMCIGIG LAARFHQLYR RIAAVHRKVM  
041Gr64b     HLYMILPYHF WMLPILEWVN QTIAYPRSFT DCFIMCIGIG LAARFHQLYR RIAAVHRKVM  
118Gr64b     HLYMILPYHF WMLPILEWVN QTIAYPRSFT DCFIMCIGIG LAARFHQLYR RIAAVHRKVM  
131Gr64b     HLYMILPYHF WMLPILEWVN QTIAYPRSFT DCFIMCIGIG LAARFHQLYR RIAAVHRKVM  
Dmel         HLYMILPYHF WMLPILEWVN QTIAYPRSFT DCFIMCIGIG LAARFHQLYR RIAAVHRKVM  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64b     PAVFWTEVRE HYLALKRLVH LLDAAIAPLV LLAFGNNMSF ICFQLFNSFK NIGVDFLVML  
117Gr64b     PAVFWTEVRE HYLALKRLVH LLDAAIAPLV LLAFGNNMSF ICFQLFNSFK NIGVDFLVML  
120Gr64b     PAVFWTEVRE HYLALKRLVH LLDAAIAPLV LLAFGNNMSF ICFQLFNSFK NIGVDFLVML  
041Gr64b     PAVFWTEVRE HYLALKRLVH LLDAAIAPLV LLAFGNNMSF ICFQLFNSFK NIGVDFLVML  
118Gr64b     PAVFWTEVRE HYLALKRLVH LLDAAIAPLV LLAFGNNMSF ICFQLFNSFK NIGVDFLVML  
131Gr64b     PAVFWTEVRE HYLALKRLVH LLDAAIAPLV LLAFGNNMSF ICFQLFNSFK NIGVDFLVML  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64b     AFWYSLGFAV VRTLLTIFVA SSINDYERKI VTALRDVPSR AWSIEVQRFS EQLGNDTTAL  
117Gr64b     AFWYSLGFAV VRTLLTIFVA SSINDYERKI VTALRDVPSR AWSIEVQRFS EQLGNDTTAL  
120Gr64b     AFWYSLGFAV VRTLLTIFVA SSINDYERKI VTALRDVPSR AWSIEVQRFS EQLGNDTTAL  
041Gr64b     AFWYPLGFAV VRTLLTIFVA SSINDYERKI VTALRDVPSR AWSIEVQRFS EQLGNDTTAL  
118Gr64b     AFWYSLGFAV VRTLLTIFVA SSINDYERKI VTALRDVPSR AWSIEVQRFS EQLGNDTTAL  
131Gr64b     AFWYSLGFAV VRTLLTIFVA SSINDYERKI VTALRDVPSR AWSIEVQRFS EQLGNDTTAL  
Dmel         AFWYSLGFAV VRTLLTIFVA SSINDYERKI VTALRDVPSR AWSIEVQRFS EQLGNDTTAL  
 
 
                     370        380        390        400               
112Gr64b     SGSGFFYLTR SLVLAMGTTI ITYELMISDV INQGSIRQKT QYCREY* 
117Gr64b     SGSGFFYLTR SLVLAMGTTI ITYELMISDV INQGSIRQKT QYCREY* 
120Gr64b     SGSGFFYLTR SLVLAMGTTI ITYELMISDV INQGSIRQKT QYCREY* 
041Gr64b     SGSGFFYLTR SLVLAMGTTI ITYELMISDV INQGSIRQKT QYCREY* 
118Gr64b     SGSGFFYLTR SLVLAMGTTI ITYELMISDV INQGSIRQKT QYCREY* 
131Gr64b     SGSGFFYLTR SLVLAMGTTI ITYELMISDV INQGSIRQKT QYCREY* 




























図 4-10a   Gr64c   塩基配列比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64c     ATGCAGCAGT CGGGTCAAAA AGGCACCAGA AACACGCTTC AGCACGCCAT CGGCCCAGTT  
117Gr64c     ATGCAGCAGT CGGGTCAAAA AGGCACCAGA AACACGCTTC AGCACGCCAT CGGCCCAGTT  
120Gr64c     ATGCAGCAGT CGGGTCAAAA AGGCACCAGA AACACGCTTC AGCACGCCAT CGGCCCAGTT  
041Gr64c     ATGCAGCAGT CGGGTCAAAA AGGCACCAGA AACACGCTTC AGCACGCCAT CGGCCCAGTT  
118Gr64c     ATGCAGCAGT CGGGTCAAAA AGGCACCAGA AACACGCTTC AGCACGCCAT CGGCCCAGTT  
131Gr64c     ATGCAGCAGT CGGGTCAAAA AGGCACCAGA AACACGCTTC AGCACGCCAT CGGCCCAGTT  
Dmel         ATGCAGCAGT CGGGTCAAAA AGGCACCAGA AACACGCTTC AGCACGCCAT CGGCCCAGTT  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64c     CTGGTTATAG CCCAGTTCTT TGGAGTCCTG CCTGTTGCGG GGGTCTGGCC AAGCTGTCGT  
117Gr64c     CTGGTTATAG CCCAGTTCTT TGGAGTCCTG CCTGTTGCGG GTGTCTGGCC GAGCTGTCGT  
120Gr64c     CTGGTTATAG CCCAGTTCTT TGGAGTCCTG CCTGTTGCGG GGGTCTGGCC AAGCTGTCGT  
041Gr64c     CTGGTTATAG CCCAGTTCTT TGGAGTCCTG CCTGTTGCGG GGGTCTGGCC GAGCTGTCGT  
118Gr64c     CTGGTTATAG CCCAGTTCTT TGGAGTCCTG CCTGTTGCGG GGGTCTGGCC GAGTTGTCGT  
131Gr64c     CTGGTTATAG CCCAGTTCTT TGGAGTCCTG CCTGTTGCGG GGGTCTGGCC GAGCTGTCGT  
Dmel         CTGGTTATAG CCCAGTTCTT CGGAGTCCTG CCTGTTGCAG GAGTCTGGCC GAGTTGTCGT  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64c     CCGGAGGGGG TGCGCTTCTG CTGGATATCC TTGTCCCTGC TGGCTGCTCT GATCCTGTTT  
117Gr64c     CCGGAGAGGG TGCGCTTCCG CTGGATATCC TTGTCCCTGC TGGTTGCTCT GATCTTGTTT  
120Gr64c     CCGGAGAGGG TGCGCTTCTG CTGGATATCC TTGTCCCTGC TGGCTGCTCT GATCCTGTTT  
041Gr64c     CCGGAGAGGG TGCGCTTCCG CTGGATATCC TTGTCCCTGC AGGCTGCTCT GATCCTGTTT  
118Gr64c     CCGGAGAGGG TGCGCTTCCG CTGGATATCC TTGTCCCTGC TGGCTGCTCT GATCTTGTTT  
131Gr64c     CCGGAGAGGG TGCGCTTCCG CTGGATATCC TTGTCCCTGC TGGCTGCTCT GATCTTGTTT  
Dmel         CCGGAGAGGG TGCGCTTTCG CTGGATATCC TTGTCCCTGC TGGCTGCTCT GATCCTGTTC  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64c     GTCTTCTCCA TCGTGGACTG TGCACTATCC TCGAAAGTGG TGTTCGATCA TGGACTGAAA  
117Gr64c     GTCTTCTCCA TCGTGGACTG TGCGCTATCC TCGAAAGTGG TGTTCGATCA TGGACTGAAA  
120Gr64c     GTCTTCTCCA TCGTGGACTG TGCACTATCC TCGAAAGTGG TGTTCGATCA TGGACTGAAA  
041Gr64c     GTCTTCTCCA TCGTGGACTG TGCGCTATCC TCGAAAGTGG TGTTCGATCA TGGACTGAAA  
118Gr64c     GTCTTCTCCA TCGTGGACTG TGCGCTATCC TCGAAAGTGG TGTTCGATCA TGGACTGAAA  
131Gr64c     GTCTTCTCCA TCGTGGACTG TGCGCTATCC TCGAAAGTGG TGTTCGATCA TGGACTGAAA  
Dmel         GTCTTCTCCA TCGTGGACTG TGCGCTATCC TCGAAAGTGG TGTTCGATCA TGGACTGAAA  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64c     ATCTATACCA TAGGATCTCT TAGCTTCAGC GTGATCTGCA TCTTTTGTTT TGGGGTCTTC  
117Gr64c     ATCTATACCA TAGGATCTCT TAGCTTCAGC GTGATCTGCA TCTTCTGTTT TGGGGTCTTC  
120Gr64c     ATCTATACCA TAGGATCTCT TAGCTTCAGC GTGATCTGCA TCTTTTGTTT TGGGGTCTTC  
041Gr64c     ATCTATACCA TAGGATCTCT TAGTTTCAGC GTGATCTGCA TCTTCTGTTT TGGGGTCTTC  
118Gr64c     ATCTATACCA TAGGATCTCT TAGCTTCAGC GTGATCTGCA TCTTCTGTTT TGGGGTCTTC  
131Gr64c     ATCTATACCA TAGGATCTCT TAGTTTCAGC GTGATCTGCA TCTTCTGTTT TGGGGTCTTC  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64c     CTGCTGCTTT CCCGCCGCTG GCCATACATC ATCCGTCGAA CGGCGGAGTG CGAGCAGATC  
117Gr64c     CTGCTGCTCT CCCGCCGCTG GCCATACATC ATCCGTCGAA CGGCGGAGTG CGAGCAGATC  
120Gr64c     CTGCTGCTTT CCCGCCGCTG GCCATACATC ATCCGTCGAA CGGCGGAGTG CGAGCAGATC  
041Gr64c     CTGCTGCTTT CCCGCCGCTG GCCATACATC ATCCGTCGAA CCGCGGAGTG CGAGCAGATC  
118Gr64c     CTGCTGCTTT CCCGCCGCTG GCCATACATC ATCCGTCGAA CGGCGGAGTG CGAGCAGATC  
131Gr64c     CTGCTGCTTT CCCGCCGCTG GCCATACATC ATCCGTCGAA CGGCGGAGTG CGAGCAGATC  
Dmel         CTGCTGCTTT CCCGCCGCTG GCCATACATC ATCCGTCGAA CGGCGGAGTG CGAGCAGATA  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64c     TTCCTGGAAC CAGAGTACGA TTGCAGCTAT GGACGTGGCT ACTCCAGTCG CCTTCGCCTC  
117Gr64c     TTCCTGGAAC CAGAGTACGA TCGCAGCTAT GGACGTGGCT ACTCCAGTCG CCTTCGCCTC  
120Gr64c     TTCCTGGAAC CAGAGTACGA TTGCAGCTAT GGACGTGGCT ACTCCAGTCG CCTTCGCCTC  
041Gr64c     TTCCTCGAGC CAGAGTACGA TTGCAGCTAT GGACGTGGCT ACTCAAGTCG CCTTCGCCTC  
118Gr64c     TTCCTGGAAC CAGAGTACGA TTGCAGCTAT GGACGTGGCT ACTCCAGTCG CCTTCGCCTC  
131Gr64c     TTCCTGGAAC CAGAGTACGA TTGCAGCTAT GGACGTGGCT ACTCCAGTCG CCTTCGCCTC  
Dmel         TTCCTGGAAC CAGAGTACGA TTGCAGCTAT GGACGTGGCT ACTCCAGTCG CCTTCGCCTC  
 
 
                     430        440        450        460        470        480           
112Gr64c     TGGGGAGTCT GCATGCTGGT GGCCGCTCTG TGCGAGCACT CCACTTATGT GGGCAGCGCA  
117Gr64c     TGGGGAGTCT GCATGCTGGT GGCCGCTCTC TGCGAGCACT CCACCTATGT GGGCAGCGCG  
120Gr64c     TGGGGAGTCT GCATGCTGGT GGCCGCTCTG TGCGAGCACT CCACTTATGT GGGCAGCGCA  
041Gr64c     TGGGGAGTCT GCATGCTGGT GGCCGCTCTC TGCGAGCACT CCACATATGT GGGCAGCGCC  
118Gr64c     TGGGGAGTCT GCATGCTGGT GGCCGCTCTC TGCGAGCACT CCACCTATGT GGGCAGCGCG  
131Gr64c     TGGGGAGTCT GCATGCTGGT GGCCGCTCTC TGCGAGCACT CCACCTATGT GGGCAGCGCG  
Dmel         TGGGGAGTCT GCATGCTGGT GGCCGCTCTC TGCGAGCACT CCACCTATGT GGGCAGCGCG  
 
 
                     490        500        510        520        530        540           
112Gr64c     CTGTACAACA ATCACCTGGC CATCGTGGAG TGTAAGCTGG ATGCGAACTT TTGGCAGAAC  
117Gr64c     CTGTACAACA ATCACCTGGC CATCGTGGAG TGCAAGCTGG ATGCGAACTT TTGGCAGAAC  
120Gr64c     CTGTACAACA ATCACCTGGC CATCGTGGAG TGTAAGCTGG ATGCGAACTT TTGGCAGAAC  
041Gr64c     CTGTACAACA ATCACCTGGC CATCGTGGAG TGCAAGCTGG ATGCGAACTT TTGGCAGAAC  
118Gr64c     CTGTACAACA ATCACCTGGC CATCGTGGAG TGCAAGCTGG ATGCGAACTT TTGGCAGAAC  
131Gr64c     CTGTACAACA ATCACCTGGC CATCGTGGAG TGCAAGCTGG ATGCGAACTT TTGGCAGAAC  
Dmel         CTGTACAACA ATCACCTGGC CATCGTGGAG TGCAAGCTGG ATGCGAACTT TTGGCAGAAC  
 
 
                     550        560        570        580        590        600           
112Gr64c     TATTTTCAGC GGGAGCGCCA GCAGCTCTTC CTGATCATGC ACTTCACCGC CTGGTGGATA  
117Gr64c     TATTTTCAGC GGGAGCGCCA GCAGCTCTTC CTGATCATGC ACTTCACCGC CTGGTGGATA  
120Gr64c     TATTTTCAGC GGGAGCGCCA GCAGCTCTTC CTGATCATGC ACTTCACCGC CTGGTGGATA  
041Gr64c     TATTTTCAGC GGGAGCGCCA GCAGCTCTTC CTGATCATGC ACTTCACCGC CTGGTGGATA  
118Gr64c     TATTTTCAGC GGGAGCGCCA GCAGCTCTTC CTAATCATGC ACTTCACCGC CTGGTGGATA  
131Gr64c     TATTTTCAGC GGGAGCGCCA GCAGCTCTTC CTGATCATGC ACTTCACCGC CTGGTGGATA  





                     610        620        630        640        650        660           
112Gr64c     CCCTTCATCG AGTGGACCAC GCTGTCGATG ACCTTCGTGT GGAACTTTGT GGACATCTTT  
117Gr64c     CCCTTCATCG AGTGGACCAC GCTGTCGATG ACCTTCGTGT GGAACTTCGT GGATATCTTT  
120Gr64c     CCCTTCATCG AGTGGACCAC GCTGTCGATG ACCTTCGTGT GGAACTTTGT GGACATCTTT  
041Gr64c     CCCTTCATCG AGTGGACCAC GCTGTCGATG ACCTTCGTGT GGAACTTTGT GGACATCTTT  
118Gr64c     CCCTTCATCG AGTGGACTAC GCTGTCGATG ACCTTCGTGT GGAACTTCGT GGATATTTTT  
131Gr64c     CCCTTCATCG AGTGGACCAC GCTGTCGATG ACCTTCGTGT GGAACTTTGT GGATATCTTT  
Dmel         CCCTTCATCG AGTGGACCAC GCTGTCGATG ACCTTCGTGT GGAACTTTGT GGACATCTTT  
 
 
                     670        680        690        700        710        720           
112Gr64c     CTGATACTAA TCTGCCGCGG AATGCAGATG CGGTTCCAGC AGATGCACTG GCGCATCAGG  
117Gr64c     CTGATACTCA TCTGCCGCGG AATGCAGATG CGGTTCCAGC AGATGCACTG GCGCATCAGG  
120Gr64c     CTGATACTAA TCTGCCGCGG AATGCAGATG CGGTTCCAGC AGATGCACTG GCGCATCAGG  
041Gr64c     CTGATACTCA TCTGCCGCGG AATGCAGATG CGGTTCCAGC AGATGCACTG GCGCATCAGG  
118Gr64c     CTGATACTCA TCTGCCGCGG AATGCAGATG CGATTCCAGC AGATGCACTG GCGCATCAGG  
131Gr64c     CTGATACTCA TCTGCCGCGG AATGCAGATG CGGTTCCAGC AGATGCACTG GCGCATCAGG  
Dmel         CTGATACTCA TCTGCCGCGG AATGCAGATG CGATTCCAGC AGATGCACTG GCGCATCAGG  
 
 
                     730        740        750        760        770        780           
112Gr64c     CAGCATGTGA GGCAACAAAT GCCGAATGAA TTCTGGCAGA GGATTCGCTG TGATCTTCTG  
117Gr64c     CAGCATGTGA GGCAGCAAAT GCCGAATGAA TTCTGGCAGA GGATTCGCTG TGATCTTCTG  
120Gr64c     CAGCATGTGA GGCAACAAAT GCCGAATGAA TTCTGGCAGA GGATTCGCTG TGATCTTCTG  
041Gr64c     CAGCACGTGA GGCAGCAAAT GCCAAATGAA TTCTGGCAGA GGATTCGCTG TGATCTTTTG  
118Gr64c     CAGCATGTGA GGCAGCAAAT GCCGAATGAA TTCTGGCAGA GGATTCGCTG CGATCTTCTG  
131Gr64c     CAGCATGTGA GGCAGCAAAT GCCGAATGAA TTCTGGCAGA GGATTCGCTG TGATCTTCTG  
Dmel         CAGCATGTGA GGCAGCAAAT GCCGAATGAA TTCTGGCAGA GGATTCGCTG TGATCTTCTG  
 
 
                     790        800        810        820        830        840           
112Gr64c     GACCTCAGTG ATCTTCTGGG CATCTACGAC AAGGAGTTAT CCGGTTTGAT AGTGCTATCC  
117Gr64c     GACCTCAGTG ATCTTCTGGG CATCTACGAC AAGGAGTTAT CCGGCTTAAT CGTGCTGTCC  
120Gr64c     GACCTCAGTG ATCTTCTGGG CATCTACGAC AAGGAGTTAT CCGGTTTGAT AGTGCTATCC  
041Gr64c     GACCTCAGTG ATCTTCTGGG CATCTACGAC AAGGAGTTAT CCGGCTTGAT AGTGCTATCC  
118Gr64c     GACCTCAGTG ATCTTCTGGA CATCTACGAC AAGGAGTTAT CCGGTTTGAT AGTGCTATCC  
131Gr64c     GACCTCAGTG ATCTTCTGGG CATCTACGAC AAGGAGTTAT CCGGTTTGAT AGTGCTATCA  
Dmel         GACCTCAGTG ATCTTCTGGG TATCTACGAC AAGGAATTAT CCGGTTTGAT CGTGCTATCC  
 
 
                     850        860        870        880        890        900           
112Gr64c     TGTGCCCACA ACATGTACTT TGTTTGTGTT CAGATCTATC ACAGCTTTCA ATCCAAGGGC  
117Gr64c     TGTGCCCACA ACATGTACTT TGTTTGTGTG CAGATCTATC ACAGCTTTCA ATCCAAGGGC  
120Gr64c     TGTGCCCACA ACATGTACTT TGTTTGTGTT CAGATCTATC ACAGCTTTCA ATCCAAGGGC  
041Gr64c     TGTGCCCACA ACATGTACTT TGTTTGTGTG CAGATCTATC ACAGCTTTCA ATCCAAGGGC  
118Gr64c     TGTGCCCACA ACATGTACTT TGTTTGCGTG CAGATCTATC ACAGCTTTCA ATCCAAGGGC  
131Gr64c     TGTGCCCACA ACATGTACTT TGTTTGTGTG CAGATCTATC ACAGCTTTCA ATCCAAGGGC  





                     910        920        930        940        950        960           
112Gr64c     AACTATGCGG ATGAGTTATA TTTCTGGTTT TGCTTGTCTT ATGTCATCAT TCGCGTGCTA  
117Gr64c     AACTATGCGG ATGAGTTATA TTTCTGGTTT TGCTTGTCTT ATGTCATCAT TCGTGTGCTA  
120Gr64c     AACTATGCGG ATGAGTTATA TTTCTGGTTT TGCTTGTCTT ATGTCATCAT TCGCGTGCTA  
041Gr64c     AACTATGCGG ATGAGTTATA TTTCTGGTTT TGCTTGTCTT ATGTCATCAT TCGCGTGCTA  
118Gr64c     AACTATGCGG ATGAGTTATA TTTCTGGTTT TGCTTGTCTT ATGTCATCAT TCGCGTGCTA  
131Gr64c     AACTATGCGG ATGAGTTATA TTTCTGGTTT TGCTTGTCTT ATGTCATCAT TCGCGTGCTA  
Dmel         AACTATGCGG ATGAGTTATA TTTCTGGTTT TGCTTGTCTT ATGTCATCAT TCGCGTACTA  
 
 
                     970        980        990        1000       1010       1020          
112Gr64c     AACATGATGT TCGCTGCGTC CTCGATTCCC CAAGAGGCTA AGGAGATTTC CTACACCCTA  
117Gr64c     AACATGATGT TCGCTGCATC CTCGATTCCC CAAGAGGCTA AGGAGATTTC CTACACCCTT  
120Gr64c     AACATGATGT TCGCTGCGTC CTCGATTCCC CAAGAGGCTA AGGAGATTTC CTACACCCTA  
041Gr64c     AACATGATGT TCGCTGCATC CTCGATTCCC CAAGAGGCTA AGGAGATTTC CTACACCCTA  
118Gr64c     AACATGATGT TCGCTGCATC CTCGATTCCC CAAGAGGCTA AGGAGATTTC CTACACCCTG  
131Gr64c     AACATGATGT TCGCTGCATC CTcGATTCCC CAAGAGGCTA AGGAGATTTC CTACACCCTA  
Dmel         AACATGATGT TCGCTGCATC CTCGATTCCG CAAGAGGCTA AGGAGATTTC CTACACCCTA  
 
 
                     1030       1040       1050       1060       1070       1080          
112Gr64c     TACGAAATAC CCACTGAGTT TTGGTGCGTG GAGCTCAGGC GCCTGAATGA GATCTTTCTA  
117Gr64c     TACGAAATAC CCACTGAGTT TTGGTGCGTG GAGCTCAGGC GCCTGAATGA GATCTTTCTA  
120Gr64c     TACGAAATAC CCACTGAGTT TTGGTGCGTG GAGCTCAGGC GCCTGAATGA GATCTTTCTA  
041Gr64c     TACGAAATAC CCACTGAGTT TTGGTGCGTG GAGCTCAGAC GCCTGAATGA GATCTTTCTA  
118Gr64c     TACGAAATAC CCACTGAGTT TTGGTGCGTG GAGCTCAGGC GCCTGAATGA GATCTTTCTA  
131Gr64c     TACGAAATAC CCACTGAGTT TTGGTGCGTG GAGCTCAGGC GCCTGAATGA GATCTTTCTA  
Dmel         TACGAAATAC CCACTGAGTT TTGGTGCGTG GAGCTCAGGC GCCTGAATGA GATCTTTCTA  
 
 
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140          
112Gr64c     TCCGACCACT TTGCTCTGAG TGGCAAAGGA TACTTCCTGC TGACCAGACG TTTAATATTT  
117Gr64c     TCGGACCACT TTGCTCTGAG TGGCAAAGGA TACTTTCTGC TGACCCGGCG TTTAATATTT  
120Gr64c     TCCGACCACT TTGCTCTGAG TGGCAAAGGA TACTTCCTGC TGACCAGACG TTTAATATTT  
041Gr64c     TCCGACCACT TTGCTCTGAG TGGCAAAGGA TACTTTCTGC TGACCAGGCG TTTAATATTT  
118Gr64c     TCCGACCACT TTGCTCTGAG TGGCAAAGGA TACTTTCTGC TGACCAGGCG TTTAATATTT  
131Gr64c     TCCGACCACT TTGCTCTGAG TGGCAAGGGA TACTTTCTGC TGACCAGACG TTTAATATTT  
Dmel         TCCGACCACT TTGCTCTGAG TGGCAAGGGA TACTTTCTGC TGACTAGACG ATTAATATTT  
 
 
                     1150       1160       1170       1180       1190       1200          
112Gr64c     GCAATGGCTG CCACTTTGAT GGTCTACGAA CTGGTGCTCA TCAACCAAAT GGCTGGATCG  
117Gr64c     GCAATGGCTG CCACTTTGAT GGTCTACGAA CTGGTGCTCA TCAACCAAAT GGCTGGATCT  
120Gr64c     GCAATGGCTG CCACTTTGAT GGTCTACGAA CTGGTGCTCA TCAACCAAAT GGCTGGATCG  
041Gr64c     GCAATGGCTG CCACTTTGAT GGTCTACGAA CTGGTGCTCA TCAACCAAAT GGCTGGATCT  
118Gr64c     GCAATGGCTG CCACTTTGAT GGTCTACGAA CTGGTACTCA TCAACCAAAT GGCTGGATCT  
131Gr64c     GCAATGGCTG CCACTTTGAT GGTCTACGAA CTGGTGCTCA TCAACCAAAT GGCTGGATCT  





                     1210       1220       1230       1240       1250       1260          
112Gr64c     GAGGTGCAGA AGAGCTTCTG CGAGGGCGGC GTTGGCTCCT CCAAGAGCAT ATTCTCCTAG  
117Gr64c     GAGGTGCAGA AGAGCTTCTG CGAGGGCGGC GTTGGCTCCT CCAAGAGCAT ATTCTCCTAG  
120Gr64c     GAGGTGCAGA AGAGCTTCTG CGAGGGCGGC GTTGGCTCCT CCAAGAGCAT ATTCTCCTAG  
041Gr64c     GAGGTGCAGA AGAGCTTCTG CGAGGGCGGC GTTGGCTCCT CCAAGAGCAT ATTCTCCTAG  
118Gr64c     GAGGTGCAGA AGAGCTTCTG CGAGGGCGGC GTTGGATCCT CCAAGAGCAT ATTCTCCTAG  
131Gr64c     GAGGTGCAGA AGAGCTTCTG CGAGGGCGGC GTTGGCTCCT CCAAGAGCAT ATTCTCCTAG  



























図 4-10b   Gr64c   アミノ酸残基比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64c     MQQSGQKGTR NTLQHAIGPV LVIAQFFGVL PVAGVWPSCR PEGVRFCWIS LSLLAALILF  
117Gr64c     MQQSGQKGTR NTLQHAIGPV LVIAQFFGVL PVAGVWPSCR PERVRFRWIS LSLLVALILF  
120Gr64c     MQQSGQKGTR NTLQHAIGPV LVIAQFFGVL PVAGVWPSCR PERVRFCWIS LSLLAALILF  
041Gr64c     MQQSGQKGTR NTLQHAIGPV LVIAQFFGVL PVAGVWPSCR PERVRFRWIS LSLQAALILF  
118Gr64c     MQQSGQKGTR NTLQHAIGPV LVIAQFFGVL PVAGVWPSCR PERVRFRWIS LSLLAALILF  
131Gr64c     MQQSGQKGTR NTLQHAIGPV LVIAQFFGVL PVAGVWPSCR PERVRFRWIS LSLLAALILF  
Dmel         MQQSGQKGTR NTLQHAIGPV LVIAQFFGVL PVAGVWPSCR PERVRFRWIS LSLLAALILF  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64c     VFSIVDCALS SKVVFDHGLK IYTIGSLSFS VICIFCFGVF LLLSRRWPYI IRRTAECEQI  
117Gr64c     VFSIVDCALS SKVVFDHGLK IYTIGSLSFS VICIFCFGVF LLLSRRWPYI IRRTAECEQI  
120Gr64c     VFSIVDCALS SKVVFDHGLK IYTIGSLSFS VICIFCFGVF LLLSRRWPYI IRRTAECEQI  
041Gr64c     VFSIVDCALS SKVVFDHGLK IYTIGSLSFS VICIFCFGVF LLLSRRWPYI IRRTAECEQI  
118Gr64c     VFSIVDCALS SKVVFDHGLK IYTIGSLSFS VICIFCFGVF LLLSRRWPYI IRRTAECEQI  
131Gr64c     VFSIVDCALS SKVVFDHGLK IYTIGSLSFS VICIFCFGVF LLLSRRWPYI IRRTAECEQI  
Dmel         VFSIVDCALS SKVVFDHGLK IYTIGSLSFS VICIFCFGVF LLLSRRWPYI IRRTAECEQI  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64c     FLEPEYDCSY GRGYSSRLRL WGVCMLVAAL CEHSTYVGSA LYNNHLAIVE CKLDANFWQN  
117Gr64c     FLEPEYDRSY GRGYSSRLRL WGVCMLVAAL CEHSTYVGSA LYNNHLAIVE CKLDANFWQN  
120Gr64c     FLEPEYDCSY GRGYSSRLRL WGVCMLVAAL CEHSTYVGSA LYNNHLAIVE CKLDANFWQN  
041Gr64c     FLEPEYDCSY GRGYSSRLRL WGVCMLVAAL CEHSTYVGSA LYNNHLAIVE CKLDANFWQN  
118Gr64c     FLEPEYDCSY GRGYSSRLRL WGVCMLVAAL CEHSTYVGSA LYNNHLAIVE CKLDANFWQN  
131Gr64c     FLEPEYDCSY GRGYSSRLRL WGVCMLVAAL CEHSTYVGSA LYNNHLAIVE CKLDANFWQN  
Dmel         FLEPEYDCSY GRGYSSRLRL WGVCMLVAAL CEHSTYVGSA LYNNHLAIVE CKLDANFWQN  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64c     YFQRERQQLF LIMHFTAWWI PFIEWTTLSM TFVWNFVDIF LILICRGMQM RFQQMHWRIR  
117Gr64c     YFQRERQQLF LIMHFTAWWI PFIEWTTLSM TFVWNFVDIF LILICRGMQM RFQQMHWRIR  
120Gr64c     YFQRERQQLF LIMHFTAWWI PFIEWTTLSM TFVWNFVDIF LILICRGMQM RFQQMHWRIR  
041Gr64c     YFQRERQQLF LIMHFTAWWI PFIEWTTLSM TFVWNFVDIF LILICRGMQM RFQQMHWRIR  
118Gr64c     YFQRERQQLF LIMHFTAWWI PFIEWTTLSM TFVWNFVDIF LILICRGMQM RFQQMHWRIR  
131Gr64c     YFQRERQQLF LIMHFTAWWI PFIEWTTLSM TFVWNFVDIF LILICRGMQM RFQQMHWRIR  
Dmel         YFQRERQQLF LIMHFTAWWI PFIEWTTLSM TFVWNFVDIF LILICRGMQM RFQQMHWRIR  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64c     QHVRQQMPNE FWQRIRCDLL DLSDLLGIYD KELSGLIVLS CAHNMYFVCV QIYHSFQSKG  
117Gr64c     QHVRQQMPNE FWQRIRCDLL DLSDLLGIYD KELSGLIVLS CAHNMYFVCV QIYHSFQSKG  
120Gr64c     QHVRQQMPNE FWQRIRCDLL DLSDLLGIYD KELSGLIVLS CAHNMYFVCV QIYHSFQSKG  
041Gr64c     QHVRQQMPNE FWQRIRCDLL DLSDLLGIYD KELSGLIVLS CAHNMYFVCV QIYHSFQSKG  
118Gr64c     QHVRQQMPNE FWQRIRCDLL DLSDLLDIYD KELSGLIVLS CAHNMYFVCV QIYHSFQSKG  
131Gr64c     QHVRQQMPNE FWQRIRCDLL DLSDLLGIYD KELSGLIVLS CAHNMYFVCV QIYHSFQSKG  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64c     NYADELYFWF CLSYVIIRVL NMMFAASSIP QEAKEISYTL YEIPTEFWCV ELRRLNEIFL  
117Gr64c     NYADELYFWF CLSYVIIRVL NMMFAASSIP QEAKEISYTL YEIPTEFWCV ELRRLNEIFL  
120Gr64c     NYADELYFWF CLSYVIIRVL NMMFAASSIP QEAKEISYTL YEIPTEFWCV ELRRLNEIFL  
041Gr64c     NYADELYFWF CLSYVIIRVL NMMFAASSIP QEAKEISYTL YEIPTEFWCV ELRRLNEIFL  
118Gr64c     NYADELYFWF CLSYVIIRVL NMMFAASSIP QEAKEISYTL YEIPTEFWCV ELRRLNEIFL  
131Gr64c     NYADELYFWF CLSYVIIRVL NMMFAASSIP QEAKEISYTL YEIPTEFWCV ELRRLNEIFL  
Dmel         NYADELYFWF CLSYVIIRVL NMMFAASSIP QEAKEISYTL YEIPTEFWCV ELRRLNEIFL  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64c     SDHFALSGKG YFLLTRRLIF AMAATLMVYE LVLINQMAGS EVQKSFCEGG VGSSKSIFS*  
117Gr64c     SDHFALSGKG YFLLTRRLIF AMAATLMVYE LVLINQMAGS EVQKSFCEGG VGSSKSIFS*  
120Gr64c     SDHFALSGKG YFLLTRRLIF AMAATLMVYE LVLINQMAGS EVQKSFCEGG VGSSKSIFS*  
041Gr64c     SDHFALSGKG YFLLTRRLIF AMAATLMVYE LVLINQMAGS EVQKSFCEGG VGSSKSIFS*  
118Gr64c     SDHFALSGKG YFLLTRRLIF AMAATLMVYE LVLINQMAGS EVQKSFCEGG VGSSKSIFS*  
131Gr64c     SDHFALSGKG YFLLTRRLIF AMAATLMVYE LVLINQMAGS EVQKSFCEGG VGSSKSIFS*  





図 4-11a   Gr64d   塩基配列比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64d     ATGCTGAGGA GCCATTTGTC TGTCCATGGA CTTCAAATGG AGCGGTCAGT GCAGGAGAAT  
117Gr64d     ATGCTGAGGA GCCATTTGTC TGTCCATGGA CTTCAAATGG AGCGGTCAGT GCAGGAGAAT  
120Gr64d     ATGCTGAGGA GCCATTTGTC TGTCCATGGA CTTCAAATGG AGCGGTCAGT GCAGGAGAAT  
041Gr64d     ATGCTGAGGA GCCATTTGTC TGTCCATGGA CTTCAAATGG AGCGGTCAGT GCAGGAGAAT  
118Gr64d     ATGCGGAGGA GCCATTTGTC TGTCCATGGA CTTCAAATGG AGCGGTCAGT GCAGGAGAAT  
131Gr64d     ATGCTGAGGA GCCATTTGTC TGTCCATGGA CTTCAAATGG AGCGGTCAGT GCAGGAGAAT  
Dmel         ATGCTGAGGA GCCATTTGTC TGTTCATGGA CTTCAAATGG AGCGGTCAGT GCAGGAGAAT  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64d     ACCCTGCATT ATGCCATTGG GCATGTACTG ATCATAGCCC GGATTTTTGG CGTACTACCC  
117Gr64d     ACCCTGCATT ATGCCATTGG GCATGTTCTG ATCATAGCCC GGATTTTTGG CGTACTACCC  
120Gr64d     ACCCTGCATT ATGCCATTGG GCATGTACTG ATCATAGCCC GGATTTTTGG CGTACTACCC  
041Gr64d     ACCCTGCATT ATGCCATTGG GCATGTACTG ATCATAGCCC GGATTTTTGG CGTACTACCC  
118Gr64d     ACCCTGCATT ATGCCATTGG GCATGTTCTG ATCCTAGCCC GGATTTTTGG CGTACTACCC  
131Gr64d     ACCCTGCATT ATGCCATTGG GCATGTTCTG ATCCTAGCCC GGATTTTTGG CGTACTACCC  
Dmel         ACCCTGCATT ATACCATTGG GCATGTTCTG ATAATAGCCC GGATTTTTGG CGTACTACCC  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64d     GTGGCCGGGA TAAATCCTAA TGGCAAGCCG GAAAATGTTC GCTTCCGCTG GTTTTCCCCG  
117Gr64d     GTGGCCGGGA TAAATCCTAA TGGCGAGCCG GAAAATGTTC GCTTTCGCTG GTTTTCCCCG  
120Gr64d     GTGGCCGGGA TAAATCCTAA TGGCAAGCCG GAAAATGTTC GCTTCCGCTG GTTTTCCCCG  
041Gr64d     CTGGCCGGGA TAAATCCTAA TGGCAAGCCG GAAAATGTTC GCTTTCGCTG GTTTTCCCCG  
118Gr64d     CTGGCCGGGA TAAATCCTAA TGGCAAGCCG GAAAATGTTC GCTTTCGCTG GTTCTCCCCG  
131Gr64d     GTGGCCGGGA TAAATCCTAA TGGCAAGCCG GAAAATGTTC GCTTTCGCTG GTTTTCCCCG  
Dmel         CTGGCCGGAA TAAATCCTAA TGGCAAGCCG GAAAATGTTC GCTTTCGCTG GTTTTCGCCA  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64d     TACATTCTGT TTTTCGTCGT GGCATTCACA TTTGTAATCG CTGACTTCAT GCTCTCAACT  
117Gr64d     TACATTCTGT TTTTCGTCGT GGCATTCACA TTTGTAATCG CTGACTTCAT GCTCTCAACT  
120Gr64d     TACATTCTGT TTTTCGTCGT GGCATTCACA TTTGTAATCG CTGACTTCAT GCTCTCAACT  
041Gr64d     TACATTCTGT TTTTCGTCGT GGCATTCACA TTTGTAATCG CTGACTTCAT GCTCTCAACT  
118Gr64d     TACATTCTGT TTTTCGTCGT GGCATTCACA TTTGTAATCG CTGACTTCAT GCTCTCAACT  
131Gr64d     TACATTTTGT TTTTCGTCGT GGCATTCACA TTTGTAATCG CTGACTTCAT GCTCTCAACT  
Dmel         TACATTCTGT TTTTCGTCGT GGCATTCACA TTTGTAATCG CTGACTTTAT GCTCTCAACT  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64d     AAGATTGTTC ATAACGATGG CTTTCAGCTG TATACCATGG GCTCATTGAG TTTTAGTGTG  
117Gr64d     AAGATTGTAC ATAACGATGG CTTTCAGCTG TATACCATGG GCTCCTTGAG TTTTAGTGTG  
120Gr64d     AAGATTGTTC ATAACGATGG CTTTCAGCTG TATACCATGG GCTCATTGAG TTTTAGTGTG  
041Gr64d     AAGATTGTTC ATAACGATGG CTTTCAGCTG TATACCATGG GCTCATTGAG TTTTAGTGTG  
118Gr64d     AAGATTGTAC ATAACGATGG CTTTCAGCTG TATACCATGG GCTCTTTGAG TTTTAGTGTG  
131Gr64d     AAGATTGTTC ATAACGATGG CTTTCAGTTG TATACCATGG GCTCCTTGAG TTTTAGTGTG  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64d     ATTTGCATAT TTTGTTTCGG ATCCTTTTTA AAACTGGCCC GTCGATGGCC CCATATCATC  
117Gr64d     ATTTGCATAT TTTGTTTCGG ATCCTTTTTA AAACTGGCCC GTCGATGGCC CCATATCATC  
120Gr64d     ATTTGCATAT TTTGTTTCGG ATCCTTTTTA AAACTGGCCC GTCGATGGCC CCATATCATC  
041Gr64d     ATTTGCATAT TTTGTTTCGG ATCCTTTTTA AAACTGGCCC GTCGATGGCC CCATATCATC  
118Gr64d     ATTTGCATAT TTTGTTTCGG ATCCTTTTTA AAACTGGCCC GTCGATGGCC CCATATCATC  
131Gr64d     ATTTGCATAT TTTGTTTCGG ATCCTTTTTA GAACTGGCCC GTCGATGGCC CCATATCATC  
Dmel         ATTTGCATAT TTTGTTTCGG ATCCTTTATA AAACTGTCCC GTCGATGGCC CCATATCATC  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64d     CGGGAAACAG CGCTATGTGA GCGGATCTTT CTGAAGCCCT GCTATGCGAG CCAAGAAGGA  
117Gr64d     CGGGAAACAG CGCTATGTGA GCGGATCTTT CTGAAGCCCT GCTATGCGAA CCAAGAAGGA  
120Gr64d     CGGGAAACAG CGCTATGTGA GCGGATCTTT CTGAAGCCCT GCTATGCGAG CCAAGAAGGA  
041Gr64d     CGGGAAACAG CGCTATGTGA GCGGATCTTT CTGAAGCCCT GCTATGCGAA CCATGAAGGA  
118Gr64d     CGGGAAACAG CGCTATGTGA GCGGATCTTT CTGAAGCCTT GCTATGCGAA CCAAGAAGGA  
131Gr64d     CGGGAAACAG CGCTATGTGA GCGGATCTTT CTGAAGCCCT GCTATGCGAA CCAAGAAGGA  
Dmel         CGGGAAACAG CGCTATGTGA GCGAATCTTT CTGAAGCCCT GCTATGCGAA CCAGGAAGGA  
 
 
                     430        440        450        460        470        480           
112Gr64d     CTCAATTTCA GCCGATTTCT AAGGCGTTGG GCATTGATCC TTCTGGTGGC CGCTCTATGT  
117Gr64d     CTAAATTTCA GCCGATTTCT TAGGCGTTGG GCATTGATCC TTCTGGTGGC CGCTCTATGT  
120Gr64d     CTCAATTTCA GCCGATTTCT AAGGCGTTGG GCATTGATCC TTCTGGTGGC CGCTCTATGT  
041Gr64d     CTCAATTTTA GCCGATTTCT TAGGCGATGG GCATTGATCC TTCTGGTGGC CGCTCTATGT  
118Gr64d     CTCAATTTTA GCCGATTTCT TAGGCGATGG GCATTGATCC TTCTGGTGGC CGCTCTATGT  
131Gr64d     CTCAATTTTA GCCGAtTTCT TAGGCGATGG GCATTGATCC TTCTGGTGGC CGCTCTATGT  
Dmel         CTCAATTTCA CCCGATTTCT TAGGCGATGG GCATTGATCC TTCTGGTGGC CGCTCTATGT  
 
 
                     490        500        510        520        530        540           
112Gr64d     GAGCACCTCA CCTATGTGGG AAGTGCGGCT TGGAGCAACT ATGTTCAGAT TCGGGATTGC  
117Gr64d     GAGCACCTCA CCTATGTAGG TAGTGCGGCT TGGAGTAACT ACGTTCAGAT TCGGGATTGC  
120Gr64d     GAGCACCTCA CCTATGTGGG AAGTGCGGCT TGGAGCAACT ATGTTCAGAT TCGGGATTGC  
041Gr64d     GAGCACCTCA CCTATGTGGG AAGTGCGGCT TGGAGCAACT ATGTCCAGAT TCGGGATTGC  
118Gr64d     GAACACATGA CTTACGTGGG AAGTGCTGCT TGGAGTAACT ATGTTCAGAT TCGGGATTGC  
131Gr64d     GAGCACCTCA CCTATGTGGG AAGTGCGGCT TGGAGCAACT ATGTTCAGAT TCGGGATTGC  
Dmel         GAGCACCTGA CCTATGTGGG AAGTGCGGCT TGGAGTAACT ATGTCCAGAT TCGAGATTGC  
 
 
                     550        560        570        580        590        600           
112Gr64d     AATCTGAAGG TGGGATTTGT GGAGAACTAC TTCCTCCGCG AGCGCCAGGA GTTATTCTCG  
117Gr64d     AATCTGAAGG TGGGATTTGT GGAGAACTAC TTCCTCCGCG AGCGCCAGGA GTTATTCTCG  
120Gr64d     AATCTGAAGG TGGGATTTGT GGAGAACTAC TTCCTCCGCG AGCGCCAGGA GTTATTCTCG  
041Gr64d     AATCTGAAGG TGGGATTTGT GGAGAACTAC TTTCTCCGCG AGCGCCAGGA GTTATTCTCG  
118Gr64d     AATCTGAAGG TGGGATTTGT GGAGAACTAC TTCCTCCGCG AGCGCCAGGA GTTATTCTCG  
131Gr64d     AATCTGAAGG TGGGATTTGT GGAGAACTAC TTCCTCCGCG AGCGCCAGGA GTTGTTCTCG  





                     610        620        630        640        650        660           
112Gr64d     GTTTTTGAAT ACCGCGCCTG GATGGTGTTC CTTATCGAAT GGAACACCAT GGCCATGACT  
117Gr64d     GTTTTTGAAT ACCGTGCCTG GATGGTGTTC CTTATCGAAT GGAACACCAT GGCCATGACT  
120Gr64d     GTTTTTGAAT ACCGCGCCTG GATGGTGTTC CTTATCGAAT GGAACACCAT GGCCATGACT  
041Gr64d     GTTTTTGAAT ACCGCGCCTG GATGGTGTTC CTTATCGAAT GGAACACCAT GGCCATGACT  
118Gr64d     GTTTTTGAAT ACCGCGCCTG GATGGTGTTC CTTATCGAAT GGAACACCAT GGCCATGACT  
131Gr64d     GTTTTTGAAT ACCGCGCCTG GATGGTGTTC CTTATCGAAT GGAACACCAT GGCCATGACT  
Dmel         GTTTTTGAAT ACCGCGCCTG GATGGTGTTC TTTATCGAAT GGAACACCAT GGCCATGACT  
 
 
                     670        680        690        700        710        720           
112Gr64d     TTTGTCTGGA ACTTTGGCGA TATATTCCTG TTTCTCATGT GTCGAGGCTT GAAGATTCGT  
117Gr64d     TTTGTCTGGA ACTTTGGCGA TATATTCCTG TTTCTCATGT GTCGAGGCTT GAAGATTCGT  
120Gr64d     TTTGTCTGGA ACTTTGGCGA TATATTCCTG TTTCTCATGT GTCGAGGCTT GAAGATTCGT  
041Gr64d     TTTGTCTGGA ACTTTGGCGA TATATTTCTG TTTCTCATGT GTCGAGGCTT GAAGATTCGT  
118Gr64d     TTTGTCTGGA ACTTTGGCGA CATATTCCTG TTTCTCATGT GTCGAGGCTT GAAGATTCGT  
131Gr64d     TTTGTCTGGA ACTTTGGCGA CATATTCCTG TTTCTCATGT GTCGAGGCTT GAAGATTCGT  
Dmel         TTTGTGTGGA ACTTTGGCGA TATTTTTCTG TTTCTCATGT GTCGAGGCTT GAAGATTCGT  
 
 
                     730        740        750        760        770        780           
112Gr64d     TTTAAGCAGC TGCACTGGCG TATTCGCCAG AATCTAGGAA AGCCCATGGC CAAGGAGTTC  
117Gr64d     TTTCAGCAGC TGCACTGGCG TATTCGCCAG AATCTAGGAA AGCCCATGGC CAAGGAGTTT  
120Gr64d     TTTAAGCAGC TGCACTGGCG TATTCGCCAG AATCTAGGAA AGCCCATGGC CAAGGAGTTC  
041Gr64d     TTTCAACAGC TGCACTGGCG TATTCGCCAG AATCTAGGAA AGCCCATGGC CAAGGAGTTC  
118Gr64d     TTTCAACAGC TGCACTGGCG TATTCGCCAG AATCTAGG~~ ~~~CCATGGC CAAGGAGTTC  
131Gr64d     TTTCAGCAGC TGCACTGGCG TATTCGCCAG AATTTAGGAA AGCCCATGGC CAAGGAGTTC  
Dmel         TTTCAACAGC TGCACTGGCG TATTCGTCAG AATCTGGGAA AGCCGATGGC CAAGGAGTTC  
 
 
                     790        800        810        820        830        840           
112Gr64d     TGGCTGGAAA TACGTTCGGA CTTCTTGGAT CTGGACAGCC TGCTGAAGCT CTACGACAAG  
117Gr64d     TGGCAGGAAA TACGTTCGGA CTTCTTGGAT CTGGACAGCC TGCTGAAGCT CTACGACAAG  
120Gr64d     TGGCTGGAAA TACGTTCGGA CTTCTTGGAT CTGGACAGCC TGCTGAAGCT CTACGACAAG  
041Gr64d     TGGCAGGAAA TACGTTCGGA CTTCTTGGAT CTGGACAGCC TGCTGAAGCT CTACGACAAG  
118Gr64d     TGGCAGGAAA TACGTTCGGA CTTCTTGGAT CTGGACAGCC TGCTGAAGCT CTACGACAAG  
131Gr64d     TGGCAGGAAA TACgTTCGGA CTTCTTGGAT CTGGACAGCC TGCTGAAgCT CTACgACAAG  
Dmel         TGGCAGGAAA TACGTTCGGA CTTTTTGGAT CTGGATAGCC TGCTGAAGCT CTACGACAAG  
 
 
                     850        860        870        880        890        900           
112Gr64d     GAGCTGTCTG GACTGATTCT GGTCTGCTGC GCCCACAACA TGTACTTCAT TTGTGTCCAA  
117Gr64d     GAGCTGTCTG GACTGATTCT GGTCTGCTGC GCCCACAACA TGTACTTCAT TTGTGTCCAA  
120Gr64d     GAGCTGTCTG GACTGATTCT GGTCTGCTGC GCCCACAACA TGTACTTCAT TTGTGTCCAA  
041Gr64d     GAGCTGTCTG GACTGATTCT GGTCTGCTGC GCCCACAACA TGTACTTCAT TTGTGTCCAA  
118Gr64d     GAGCTGTCTG GACTGATTCT GGTCTGCTGC GCCCACAACA TGTACTTCAT TTGTGTCCAA  
131Gr64d     GAGCTGTCTG GACTGATTCT GGTCTGCTGC GCCCACAACA TGTACTTCAT TTGTGTCCAA  





                     910        920        930        940        950        960           
112Gr64d     GTCTACCACA GTTTTCAGGT CAAAGGAGCC TTTATGGATG AGCTGTACTT CTGGTTCTGT  
117Gr64d     GTCTACCACA GTTTTCAGGT CAAAGGAGCC TTTATGGATG AGCTGTACTT CTGGTTCTGT  
120Gr64d     GTCTACCACA GTTTTCAGGT CAAAGGAGCC TTTATGGATG AGCTGTACTT CTGGTTCTGT  
041Gr64d     GTCTACCACA GTTTTCAGGT CAAAGGAGCC TTTATGGATG AGGTGTACTT CTGGTTCTGT  
118Gr64d     GTCTACCACA GTTTTCAGGT CAAAGGAGCC TTTATGGATG AGCTGTACTT CTGGTTCTGT  
131Gr64d     GTCTACCACA GTTTTCAGGT CAAAGGAGCC TTTATGGATG AGCTGTACTT CTGGTTCTGT  
Dmel         GTCTACCATA GTTTTCAGGT CAAAGGAGCC TTTATGGATG AGCTATACTT CTGGTTTTGT  
 
 
                     970        980        990        1000       1010       1020          
112Gr64d     TTGCTCTATG TGATCAGTCG CTTGATGAAC ATGATGCTGG CCGCTTCCTC GATTCCCCAG  
117Gr64d     TTGCTCTATG TGATCAGTCG CTTGATGAAC ATGATGCTGG CCGCTTCCTC GATTCCCCAG  
120Gr64d     TTGCTCTATG TGATCAGTCG CTTGATGAAC ATGATGCTGG CCGCTTCCTC GATTCCCCAG  
041Gr64d     TTGCTCTATG TGATCAGCCG CTTGATGAAC ATGATGCTGG CCGCTTCCTC GATTCCTCAG  
118Gr64d     TTGCTCTATG TGATCAGTCG CTTGATGAAC ATGATGCTGG CCGCTTCCTC GATTCCACAG  
131Gr64d     TTGCTTTATG TGATCAGTCG CTTGATGAAC ATGATGCTGG CCGCTTCCTC GATTCCCCAG  
Dmel         TTGCTCTATG TGATCAGTCG ATTGATGAAC ATGATGCTAG CCGCTTCCTC GATTCCCCAG  
 
 
                     1030       1040       1050       1060       1070       1080          
112Gr64d     GAGATCAAGG ATATATCGAA TACCCTCTAC GAGGTCCGTT CGACTCCATG GTGCGATGAT  
117Gr64d     GAGATCAAGG ATATATCGAA TACCCTCTAC GAGGTCCGTT CGAGTCCATG GTGCGATGAT  
120Gr64d     GAGATCAAGG ATATATCGAA TACCCTCTAC GAGGTCCGTT CGACTCCATG GTGCGATGAT  
041Gr64d     GAGATCAAGG ATATATCGAA TACCCTCTAC GAGGTCCGTT CGAGTCCATG GTGCGATGAT  
118Gr64d     GAGATCAAGG ATATATCGAA TACCCTCTAC GAGGTCCGTT CGAGTCCATG GTGCGATGAT  
131Gr64d     GAGATCAAGG ATATATCGAA TACCCTCTAC GAGGTCCGTT CGAGTCCATG GTGCGATGAT  
Dmel         GAGATCAAGG ATATATCGAA TACCCTGTAC GAGGTCCGTT CGAGTCCATG GTGCGATGAA  
 
 
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140          
112Gr64d     CTGGGTCGTT TAAGCGAAAT GCTTCGCAAT GAAACCTTTG CACTCAGCGG AATGGGATAC  
117Gr64d     CTGGGTCGTC TAAGCGAAAT GCGTCGAAAT GAGACCTTTG CACTCAGCGG AATGGGATAC  
120Gr64d     CTGGGTCGTT TAAGCGAAAT GCTTCGCAAT GAAACCTTTG CACTCAGCGG AATGGGATAC  
041Gr64d     CTGGGTCGTC TAAGCGAAAT GCTTCGCAAT GAAACCTTTG CACTCAGCGG AATGGGATAC  
118Gr64d     CTCGGTCGTT TAAGCGAAAT GCTTCGCAAT GAAACCTTTG CACTCAGCGG AATGGGATAC  
131Gr64d     CTGGGTCGTC TAAGCGAAAT GCTTCGCAAC GAAACCTTTG CACTCAGCGG AATGGGATAC  
Dmel         CTGGGTCGTT TAAGCGAAAT GCTTCGCAAT GAAACCTTTG CACTCAGCGG AATGGGATAC  
 
 
                     1150       1160       1170       1180       1190       1200          
112Gr64d     TTTTTCGTAA CCCGAAGGCT CATCTTTGCA ATGGCTGGTG CCTTAATGGG CTACGAACTG  
117Gr64d     TTTTTCGTAA CCCGAAGGCT CATCTTTGCA ATGGCTGGTG CCTTAATGGG CTACGAACTG  
120Gr64d     TTTTTCGTAA CCCGAAGGCT CATCTTTGCA ATGGCTGGTG CCTTAATGGG CTACGAACTG  
041Gr64d     TTTTTTGTAA CCCGAAGGCT CATCTTTGCA ATGGCTGGTG CCTTAATGGG CTACGAACTG  
118Gr64d     TTTTTCGTAA CCAGAAGGCT CATCTTTGCA ATGGCTGGTG CCTTAATGGG CTACGAACTG  
131Gr64d     TTTTTCGTAA CCCGAAGGCT CATCTTTGCA ATGGCTGGTG CCTTAATGGG CTACGAACTG  





                     1210       1220       1230       1240       1250       1260          
112Gr64d     GTGCTGTTCC GGCAAATGCA AGGTGCCGTG GTGCAGAAAA GTATCTGCAG CCGCGGACCC  
117Gr64d     GTGCTGTTCC GGCAAATGCA AGGTGCCGTG GTGCAGAAAA GTATCTGCAG CCGCGGACCC  
120Gr64d     GTGCTGTTCC GGCAAATGCA AGGTGCCGTG GTGCAGAAAA GTATCTGCAG CCGCGGACCC  
041Gr64d     GTGCTGTTCC GGCAAATGCA AGGTGCCGTG GTGCAGAAAA GTATCTGCAG CCGCGGACCC  
118Gr64d     GTGCTGTTCC GGCAAATGCA AGGTGCCGTG GTGCAGAAAA GTATCTGCAG CCGCGGACCC  
131Gr64d     GTGCTGTTCC GGCAAATGCA AGGTGCCGTG GTGCAGAAAA GTATCTGCAG CCGCGGACCC  
Dmel         GTGCTGTTCC GGCAAATGCA AGGTGCCGTG GTGCAGAAAA GTATTTGCAG CCGCGGACCC  
 
 
                     1270       1280       1290    
112Gr64d     GGTTCCTCCA TGAGCATTTT TTTCTCTTAG  
117Gr64d     GGTTCCTCCA TGAGCATTTT TTTCTCTTAG  
120Gr64d     GGTTCCTCCA TGAGCATTTT TTTCTCTTAG  
041Gr64d     GGTTCCTCCA TGAGCATTTT TTTCTCTTAG  
118Gr64d     GGTTCCTCCA TGAGCATTTT TTTCTCTTAG  
131Gr64d     GGTTCCTCCA TGAGCATTTT TTTCTCTTAG  











図 4-11b   Gr64d   アミノ酸残基比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64d     MLRSHLSVHG LQMERSVQEN TLHYAIGHVL IIARIFGVLP VAGINPNGKP ENVRFRWFSP  
117Gr64d     MLRSHLSVHG LQMERSVQEN TLHYAIGHVL IIARIFGVLP VAGINPNGEP ENVRFRWFSP  
120Gr64d     MLRSHLSVHG LQMERSVQEN TLHYAIGHVL IIARIFGVLP VAGINPNGKP ENVRFRWFSP  
041Gr64d     MLRSHLSVHG LQMERSVQEN TLHYAIGHVL IIARIFGVLP LAGINPNGKP ENVRFRWFSP  
118Gr64d     MRRSHLSVHG LQMERSVQEN TLHYAIGHVL ILARIFGVLP LAGINPNGKP ENVRFRWFSP  
131Gr64d     MLRSHLSVHG LQMERSVQEN TLHYAIGHVL ILARIFGVLP VAGINPNGKP ENVRFRWFSP  
Dmel         MLRSHLSVHG LQMERSVQEN TLHYTIGHVL IIARIFGVLP LAGINPNGKP ENVRFRWFSP  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64d     YILFFVVAFT FVIADFMLST KIVHNDGFQL YTMGSLSFSV ICIFCFGSFL KLARRWPHII  
117Gr64d     YILFFVVAFT FVIADFMLST KIVHNDGFQL YTMGSLSFSV ICIFCFGSFL KLARRWPHII  
120Gr64d     YILFFVVAFT FVIADFMLST KIVHNDGFQL YTMGSLSFSV ICIFCFGSFL KLARRWPHII  
041Gr64d     YILFFVVAFT FVIADFMLST KIVHNDGFQL YTMGSLSFSV ICIFCFGSFL KLARRWPHII  
118Gr64d     YILFFVVAFT FVIADFMLST KIVHNDGFQL YTMGSLSFSV ICIFCFGSFL KLARRWPHII  
131Gr64d     YILFFVVAFT FVIADFMLST KIVHNDGFQL YTMGSLSFSV ICIFCFGSFL ELARRWPHII  
Dmel         YILFFVVAFT FVIADFMLST KIVLNDGLQL YTMGSLSFSV ICIFCFGSFI KLSRRWPHII  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64d     RETALCERIF LKPCYASQEG LNFSRFLRRW ALILLVAALC EHLTYVGSAA WSNYVQIRDC  
117Gr64d     RETALCERIF LKPCYANQEG LNFSRFLRRW ALILLVAALC EHLTYVGSAA WSNYVQIRDC  
120Gr64d     RETALCERIF LKPCYASQEG LNFSRFLRRW ALILLVAALC EHLTYVGSAA WSNYVQIRDC  
041Gr64d     RETALCERIF LKPCYANHEG LNFSRFLRRW ALILLVAALC EHLTYVGSAA WSNYVQIRDC  
118Gr64d     RETALCERIF LKPCYANQEG LNFSRFLRRW ALILLVAALC EHMTYVGSAA WSNYVQIRDC  
131Gr64d     RETALCERIF LKPCYANQEG LNFSRFLRRW ALILLVAALC EHLTYVGSAA WSNYVQIRDC  
Dmel         RETALCERIF LKPCYANQEG LNFTRFLRRW ALILLVAALC EHLTYVGSAA WSNYVQIRDC  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64d     NLKVGFVENY FLRERQELFS VFEYRAWMVF LIEWNTMAMT FVWNFGDIFL FLMCRGLKIR  
117Gr64d     NLKVGFVENY FLRERQELFS VFEYRAWMVF LIEWNTMAMT FVWNFGDIFL FLMCRGLKIR  
120Gr64d     NLKVGFVENY FLRERQELFS VFEYRAWMVF LIEWNTMAMT FVWNFGDIFL FLMCRGLKIR  
041Gr64d     NLKVGFVENY FLRERQELFS VFEYRAWMVF LIEWNTMAMT FVWNFGDIFL FLMCRGLKIR  
118Gr64d     NLKVGFVENY FLRERQELFS VFEYRAWMVF LIEWNTMAMT FVWNFGDIFL FLMCRGLKIR  
131Gr64d     NLKVGFVENY FLRERQELFS VFEYRAWMVF LIEWNTMAMT FVWNFGDIFL FLMCRGLKIR  
Dmel         NLKVGFVENY FLRERQELFS VFEYRAWMVF FIEWNTMAMT FVWNFGDIFL FLMCRGLKIR  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64d     FKQLHWRIRQ NLGKPMAKEF WLEIRSDFLD LDSLLKLYDK ELSGLILVCC AHNMYFICVQ  
117Gr64d     FQQLHWRIRQ NLGKPMAKEF WQEIRSDFLD LDSLLKLYDK ELSGLILVCC AHNMYFICVQ  
120Gr64d     FKQLHWRIRQ NLGKPMAKEF WLEIRSDFLD LDSLLKLYDK ELSGLILVCC AHNMYFICVQ  
041Gr64d     FQQLHWRIRQ NLGKPMAKEF WQEIRSDFLD LDSLLKLYDK ELSGLILVCC AHNMYFICVQ  
118Gr64d     FQQLHWRIRQ NLGHGQGVLA GNTFGLLGSG QPAEALRQGA VWTDSGLLRP QHVLHLCPSL  
131Gr64d     FQQLHWRIRQ NLGKPMAKEF WQEIRSDFLD LDSLLKLYDK ELSGLILVCC AHNMYFICVQ  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64d     VYHSFQVKGA FMDELYFWFC LLYVISRLMN MMLAASSIPQ EIKDISNTLY EVRSTPWCDD  
117Gr64d     VYHSFQVKGA FMDELYFWFC LLYVISRLMN MMLAASSIPQ EIKDISNTLY EVRSSPWCDD  
120Gr64d     VYHSFQVKGA FMDELYFWFC LLYVISRLMN MMLAASSIPQ EIKDISNTLY EVRSTPWCDD  
041Gr64d     VYHSFQVKGA FMDEVYFWFC LLYVISRLMN MMLAASSIPQ EIKDISNTLY EVRSSPWCDD  
118Gr64d     PQFSGQRSLY G*AVLLVLFA LCDQSLDEHD AGRFLDSTGD QGYIEYPLRG PFESMVR*SR  
131Gr64d     VYHSFQVKGA FMDELYFWFC LLYVISRLMN MMLAASSIPQ EIKDISNTLY EVRSSPWCDD  
Dmel         VYHSFQVKGA FMDELYFWFC LLYVISRLMN MMLAASSIPQ EIKDISNTLY EVRSSPWCDE  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64d     LGRLSEMLRN ETFALSGMGY FFVTRRLIFA MAGALMGYEL VLFRQMQGAV VQKSICSRGP  
117Gr64d     LGRLSEMRRN ETFALSGMGY FFVTRRLIFA MAGALMGYEL VLFRQMQGAV VQKSICSRGP  
120Gr64d     LGRLSEMLRN ETFALSGMGY FFVTRRLIFA MAGALMGYEL VLFRQMQGAV VQKSICSRGP  
041Gr64d     LGRLSEMLRN ETFALSGMGY FFVTRRLIFA MAGALMGYEL VLFRQMQGAV VQKSICSRGP  
118Gr64d     SFKRNASQ*N LCTQRNGILF RNQKAHLCNG WCLNGLRTGA VPANARCRGA EKYLQPRTRF  
131Gr64d     LGRLSEMLRN ETFALSGMGY FFVTRRLIFA MAGALMGYEL VLFRQMQGAV VQKSICSRGP  
Dmel         LGRLSEMLRN ETFALSGMGY FYVTRRLIFA MAGALMGYEL VLFRQMQGAV VQKSICSRGP  
 
 
                     430  
112Gr64d     GSSMSIFFS*  
117Gr64d     GSSMSIFFS*  
120Gr64d     GSSMSIFFS*  
041Gr64d     GSSMSIFFS*  
118Gr64d     LHEHFFLL..  
131Gr64d     GSSMSIFFS*  





















図 4-12a   Gr64e   塩基配列比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64e     ATGGCCAGGA CCACTGGGGA TCCTGCCAAG CGCTGCAGGT GCATGGCACG CATCAAGTTC  
117Gr64e     ATGGCCAGGA CCACTGGGGA TCCTGCCAAG CGCTGCAGGT GCATGGCACG CATCAAGTTC  
120Gr64e     ATGGCCAGGA CCACTGGGGA TCCTGCCAAG CGCTGCAGGT GCATGGCACG CATCAAGTTC  
041Gr64e     ATGGCCAGGA CCACTGGGGA TCCTGCCAAG CGCTGCAGGT GCATGGCTCG CATCAAGTTC  
118Gr64e     ATGGCCAGGA CCACTGGGGA TCCTGCCAAG CGCTGCAGGT GCATGGCACG CATCAAGTTC  
131Gr64e     ATGGCCAGGA CCACTGGGGA TCCTGCCAAG CGCTGCAGGT GCATGGCACG CATCAAGTTC  
Dmel         ATGGCCAGGA CCACTGGGGA TCCTGCCAAG CGACGCAGGT GCATGTCTCG CATCAAGTTC  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64e     TGGCGAAGAT CGCGCGTGGG CAGCGATGCC ACCTTGGGAA TCATTAAATA CAGAGTCGTT  
117Gr64e     TGGCGAAGAT CGCGCGTGGG CAGCGATGCC ACCTTGGGAA TCATTAAATA CAGAGTCGTT  
120Gr64e     TGGCGAAGAT CGCGCGTGGG CAGCGATGCC ACCTTGGGAA TCATTAAATA CAGAGTCGTT  
041Gr64e     TGGCGAAGAT CGCGCGTGGG CAGCGATGCC ACCTTGGGAA TCATTAAATA CAGAGTCGTT  
118Gr64e     TGGCGAAGAT GGCGCGTGGG CAGCGATGCC ACCTTGGGAA TCATTAAATA CAGAGTCGTT  
131Gr64e     TGGCGAAGAT CGCGCGTGGG CAGCGATGCC ACCTTGGGAA TCATTAAATA CAGAGTCGTT  
Dmel         TGGCGAAGAT CGCGCGTGGG CAGCGATGCC ACCTTGGGAA TCATTAAATA CAGAGTCGTT  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64e     GAAAAGGATA CAAAGCGTCT TAAGCTTTCC TTGATAAAAG CTTGGCTTCT TCGCATCAGA  
117Gr64e     GAAAAGGATA CAAAGCGTCT TAAGCTTTCC TTGATAAAAG CTTGGCTACT TCGGATCAGA  
120Gr64e     GAAAAGGATA CAAAGCGTCT TAAGCTTTCC TTGATAAAAG CTTGGCTTCT TCGCATCAGA  
041Gr64e     GAAAAGGATA CAAAGCATTT TAAGCTTTCC TTGATAAAAG CTTGGCTTCT TCGCATCAGA  
118Gr64e     GAAAAGGATA CAAAGCGTCT TAAGCTTTCC TTGATAAAAG CTTGGCTTCT TCGCATCAGA  
131Gr64e     GAAAAGGATA CAAAGCGTCT TAAGCTTTCC TTGATTAAAG CTTGGCTTCT TCGCATCAGA  
Dmel         GAAAAAGATA CAAAGCGATT TAAGCTTTCC TTGATAAAAG CTTGGCTTCT TCGCATCAGA  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64e     CAGGAGGATT ATAAATACAG TGGATCTTTT CAGGAGGCCA TCAAGCCTGT CCTCATAATC  
117Gr64e     CAGGAGGATT ATAAATACAG TGGATCTTTT CAGGAAGCCA TCAAGCCTGT CCTCATAATC  
120Gr64e     CAGGAGGATT ATAAATACAG TGGATCTTTT CAGGAGGCCA TCAAGCCTGT CCTCATAATC  
041Gr64e     CAGGAAGATT ATAAGTACAG TGGATCCTTT CAGGAAGCCA TCAAGCCTGT CCTCATAATC  
118Gr64e     CAGGAGGATT ATAAGTACAG TGGATCTTTT CAGGAAGCCA TCAAGCCTGT CCTCATAATA  
131Gr64e     CAGGAGGATT ATAAGTACAG TGGATCCTTT CAGGAAGCCA TAAAGCCTGT CCTTATAATC  
Dmel         CAGGAGGATT ATAAGTACAG TGGATCTTTC CAGGAAGCCA TCAAGCCTGT CCTCATAATC  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64e     GCACAGATCT TTGCTTTGAT GCCAGTTCGA AAAGTGAGCT CCAAGTTCGC AGAAGACCTG  
117Gr64e     GCACAGATCT TTGCTTTGAT GCCAGTTCGA GAAGTGAGCT CCAAGTTCGC AGAAGACCTA  
120Gr64e     GCACAGATCT TTGCTTTGAT GCCAGTTCGA AAAGTGAGCT CCAAGTTCGC AGAAGACCTG  
041Gr64e     GCACAGATCT TTGCTTTGAT GCCAGTTCGA AAAGTGAGCT CCAAGTTCGC AGAAGACCTG  
118Gr64e     GCACAGATCT TTGCTTTGAT GCCAGTTCGA AAAGTTAGCT CCAAGTTCGC AGAAGACCTG  
131Gr64e     GCACAGATCT TTGCTTTAAT GCCAGTTCGA AAAGTGAGCT CCAAGTTCGC AGAAGACCTG  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64e     ACCTTCACCT GGTTCAGCGT TCGATCCTAT TACGCCCTGG TGACCATCCT GTGCTTTGGT  
117Gr64e     ACCTTCACCT GGTTCAGCGT TCGATCCTAT TACGCCCTGG TGACCATCCT GTGTTTTGGT  
120Gr64e     ACCTTCACCT GGTTCAGCGT TCGATCCTAT TACGCCCTGG TGACCATCCT GTGCTTTGGT  
041Gr64e     ACCTTCACCT GGTTCAGCGT TCGATCCTAT TACGCCCTGG TGACCATCCT GTGTTTTGGT  
118Gr64e     ACCTTCACCT GGTTCAGCGT TCGATCCTAT TACGCCCTGG TGACCATCCT GTGTTTTGGT  
131Gr64e     ACCTTCACCT GGTTCAGCGT TCGATCCTAT TACGCCCTGG TGACCATCCT GTGCTTTGGT  
Dmel         ACCTTCACCT GGTTCAGCGT TCGATCCTAT TACGCCCTGG TAACCATCCT GTTTTTTGGT  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64e     GTTAGCTCTG GTTATATGGT GGCCTTTGTG ACGAGTGTGT CCTTCAATTT TGATTCGGTG  
117Gr64e     GTTAGCTCTG GATATATGGT GGCCTTTGTG ACGAGTGTGT CCTTCAATTT TGATTCGGTG  
120Gr64e     GTTAGCTCTG GTTATATGGT GGCCTTTGTG ACGAGTGTGT CCTTCAATTT TGATTCGGTG  
041Gr64e     GTTAGCTCTG GTTATATGGT GGCCTTTGTG ACGAGTGTGT CCTTCAATTT TGATTCGGTG  
118Gr64e     GTTAGCTCTG GATATATGGT GGCCTTTGTG ACGAGTGTGT CCTTCAATTT TGATTCGGTG  
131Gr64e     GTTAGCTCTG GATATATGGT GGCCTTTGTG ACGAGTGTGT CCTTCAATTT TGATTCGGTG  
Dmel         GTTAGCTCTG GATATATGGT GGCCTTTGTG ACAAGTGTGT CCTTTAATTT TGATTCGGTG  
 
 
                     430        440        450        460        470        480           
112Gr64e     GAGACCCTGG TCTTCTACTT GTCCATATTC CTCATTTCAT TGTCCTTTTT CCAACTGGCC  
117Gr64e     GAGACCCTGG TCTTCTACTT GTCCATATTC CTCATTTCAT TGTCCTTTTT CCAACTGGCC  
120Gr64e     GAGACCCTGG TCTTCTACTT GTCCATATTC CTCATTTCAT TGTCCTTTTT CCAACTGGCC  
041Gr64e     GAGACCCTGG TCTTCTACTT GTCCATATTC CTCATTTCAT TGTCCTTTTT CCAACTGGCC  
118Gr64e     GAGACCCTGG TCTTCTACTT GTCCATATTC CTCATTTCAT TGTCCTTTTT CCAACTGGCC  
131Gr64e     GAGACCCTGG TCTTCTACTT GTCCATATTC CTCATTTCAT TGTCCTTTTT CCAACTGGCC  
Dmel         GAGACCCTGG TCTTCTACTT GTCCATATTC CTTATCTCTT TGTCGTTTTT TCAACTGGCC  
 
 
                     490        500        510        520        530        540           
112Gr64e     AGAAAGTGGC CAGAAATTGC CCAGTCATGG CAGTTGGTGG AGGCCAAGTT GCCACCTCTG  
117Gr64e     AGAAAGTGGC CAGAAATCGC TCAGTCATGG CAGTTGGTGG AGGCCAAGTT GCCACCTCTG  
120Gr64e     AGAAAGTGGC CAGAAATTGC CCAGTCATGG CAGTTGGTGG AGGCCAAGTT GCCACCTCTG  
041Gr64e     AGAAAGTGGC CAGAAATCGC TCAGTCATGG CAGTTGGTGG AGGCCAAGTT GCCACCTCTG  
118Gr64e     AGAAAGTGGC CAGAAATCGC TCAGTCATGG CAGTTGGTGG AGGCCAAGTT GCCACCTCTG  
131Gr64e     AGAAAGTGGC CAGAAATTGC TCAGTCATGG CAGTTGGTGG AGGCCAAGTT GCCACCACTG  
Dmel         AGAAAGTGGC CAGAAATAGC TCAGTCATGG CAGTTGGTGG AGGCCAAGTT GCCGCCTCTG  
 
 
                     550        560        570        580        590        600           
112Gr64e     AAGTTGCCCA AAGAGCGCAG ATCCCTGGCG CAGCACATCA ACATCATCAC CATAGTGGCC  
117Gr64e     AAGTTGCCCA AAGAGCGAAG ATCCCTGGCG CAGCACATCA ACATGATCAC CATCGTGGCC  
120Gr64e     AAGTTGCCCA AAGAGCGCAG ATCCCTGGCG CAGCACATCA ACATCATCAC CATAGTGGCC  
041Gr64e     AAGTTGCCCA AAGAGCGAAG ATCCCTGGCG CAGCACATCA ACATGATCAC CATCGTGGCC  
118Gr64e     AAGTTGCCCA AAGAGCGCAG ATCCCTGGCG CAGCACATCA ACATGATCAC CATCGTGGCC  
131Gr64e     AAGTTGCCCA AAGAGCGCAG ATCCCTAGCG CAGCACATCA ACATGATCAC CATCGTGGCC  





                     610        620        630        640        650        660           
112Gr64e     ACCACATGCT CGCTGGTGGA GCACATTATG AGCATGTTGT CCATGGGCTA CTATGTCAAC  
117Gr64e     ACCACTTGCT CGCTGGTGGA GCACATTATG AGCATGTTGT CCATGGGCTA CTATGTCAAC  
120Gr64e     ACCACATGCT CGCTGGTGGA GCACATTATG AGCATGTTGT CCATGGGCTA CTATGTCAAC  
041Gr64e     ACCACTTGCT CGCTGGTGGA GCACATTATG AGCATGTTGT CCATGGGCTA CTATGTCAAC  
118Gr64e     ACCACTTGCT CGCTGGTGGA GCACATTATG AGCATGTTGT CCATGGGCTA CTATGTCAAC  
131Gr64e     ACCACTTGCT CGCTGGTGGA GCACATTATG AGCATGTTGT CCATGGGCTA CTATGTCAAC  
Dmel         ACCACTTGCT CGCTGGTGGA GCACATTATG AGCATGTTGT CCATGGGCTA CTATGTCAAC  
 
 
                     670        680        690        700        710        720           
112Gr64e     TCCTGTCCCC GATGGCCAGA TCGTCCCGTA GACAGTTTCC TGTACTTGAA CTTCTCCTCG  
117Gr64e     TCCTGTCCCC GATGGCCAGA TCGTCCCGTA GACAGTTTCC TGTACTTGAA CTTCTCCTCG  
120Gr64e     TCCTGTCCCC GATGGCCAGA TCGTCCCGTA GACAGTTTCC TGTACTTGAA CTTCTCCTCG  
041Gr64e     TCCTGTCCCC GATGGCCCGA TCGTCCCGTA GACAGTTTCC TGTACTTGAA CTTCTCCTCG  
118Gr64e     TCCTGTCCCC GATGGCCAGA TCGTCCCGTA GACAGTTTCC TGTACTTGAA CTTCTCCTCG  
131Gr64e     TCCTGTCCCC GATGGCCAGA TCGTCCCGTA GACAGTTTCC TGTACTTAAA CTTCTCCTCG  
Dmel         TCCTGTCCCC GATGGCCAGA TCGTCCCATA GACAGTTTCC TGTACTTGAG CTTCTCCTCG  
 
 
                     730        740        750        760        770        780           
112Gr64e     GTGTTCTACT TCGTGGACTA CACCCGCTTC CTGGGCATCG TGGGCAAGGT GGTCAATGTG  
117Gr64e     GTGTTCTACT TCGTGGACTA CACCCGCTTC CTGGGCATCG TGGGAAAGGT GGTCAATGTA  
120Gr64e     GTGTTCCACT TCGTGGACTA CACCCGCTTC CTGGGCATCG TGGGCAAGGT GGTCAATGTG  
041Gr64e     GTGTTCTACT TCGTGGACTA CACCCGCTTC CTGGGCATCG TGGGCAAGGT GGTCAATGTG  
118Gr64e     GTGTTCTACT TCGTGGACTA CACCCGTTTC CTGGGCATCG TGGGCAAGGT GGTCAATGTA  
131Gr64e     GTGTTCTACT TCGTGGACTA CACCCGCTTC CTGGGCATCG TGGGCAAGGT GGTCAATGTG  
Dmel         GTCTTCTACT TCGTGGACTA CACACGCTTC CTGGGCATTG TGGGCAAGGT GGTCAATGTG  
 
 
                     790        800        810        820        830        840           
112Gr64e     CTGAGCACCT TCGCCTGGAA CTTCAACGAC ATCTTTGTGA TGGCTGTTAG CGTGGCTTTG  
117Gr64e     CTGAGCACCT TCGCCTGGAA CTTCAACGAC ATCTTTGTGA TGGCTGTTAG CGTGGCTTTG  
120Gr64e     CTGAGCACCT TCGCCTGGAA CTTCAACGAC ATCTTTGTGA TGGCTGTTAG CGTGGCTTTG  
041Gr64e     CTGAGCACCT TCGCCTGGAA CTTCAACGAC ATCTTTGTGA TGGCTGTTAG CGTGGCTTTG  
118Gr64e     CTGAGCACCT TCGCCTGGAA CTTCAACGAC ATCTTTGTGA TGGCTGTTAG CGTGGCTTTG  
131Gr64e     CTGAGCACCT TCGCCTGGAA CTTCAACGAC ATCTTTGTGA TGGCTGTTAG CGTGGCTTTG  
Dmel         CTGAGCACCT TCGCCTGGAA CTTTAACGAC ATCTTTGTGA TGGCAGTTAG CGTAGCTTTG  
 
 
                     850        860        870        880        890        900           
112Gr64e     GCTGCTCGCT TTCGTCAGCT TAATGACTAC ATGATGAGGG AGGCTAGATT GCCCACCACT  
117Gr64e     GCTGCTCGCT TTCGTCAGCT TAATGACTAC ATGATGAGGG AGGCTAGACT GCCCACCACT  
120Gr64e     GCTGCTCGCT TTCGTCAGCT TAATGACTAC ATGATGAGGG AGGCTAGATT GCCCACCACT  
041Gr64e     GCTGCTCGCT TCCGTCAGCT TAATGACTAC ATGATGAGGG AGGCTAGATT GCCCACCACT  
118Gr64e     GCTGCTCGCT TTCGTCAGCT TAATGACTAC ATGATGAGGG AGGCTAGATT GCCCACCACT  
131Gr64e     GCTGCTCGCT TTCGTCAGCT TAATGACTAC ATGATGAGGG AGGCACGATT GCCCACCACT  





                     910        920        930        940        950        960           
112Gr64e     GTGGACTATT GGATGCAGTG CAGGATTAAC TTCCGCAACC TTTGCAAGCT GTGCGAGGAG  
117Gr64e     GTGGACTATT GGATGCAGTG CAGGATTAAC TTCCGCAACC TTTGCAAGCT GTGCGAGGAG  
120Gr64e     GTGGACTATT GGATGCAGTG CAGGATTAAC TTCCGCAACC TTTGCAAGCT GTGCGAGGAG  
041Gr64e     GTGGACTATT GGATGCAGTG CAGGATTAAC TTCCGCAACC TTTGCAAGCT GTGCGAGGAG  
118Gr64e     GTGGACTATT GGATGCAGTG CAGGATTAAC TTCCGCAACC TTTGCAAGCT GTGCGAGGAG  
131Gr64e     GTGGACTATT GGATGCAGTG CAGGATTAAC TTCCGCAACC TTTGCAAGCT GTGCGAGGAG  
Dmel         GTGGACTATT GGATGCAGTG CAGGATTAAC TTTCGCAACC TTTGCAAGCT GTGCGAAGAG  
 
 
                     970        980        990        1000       1010       1020          
112Gr64e     GTGGACGATG CCATATCCAT CATTACATTG CTCTGCTTCA GCAACAATCT GTACTTCATC  
117Gr64e     GTGGACGATG CCATATCCAT CATTACATTG CTCTGCTTTA GCAACAATCT GTACTTCATC  
120Gr64e     GTGGACGATG TCATATCCAT CATTACATTG CTCTGCTTCA GCAACAATCT GTACTTCATC  
041Gr64e     GTGGACGATG CCATATCCAT CATTACATTG CTCTGCTTCA GCAACAATCT GTACTTCATC  
118Gr64e     GTGGACGATG CCATATCCAT CATTACATTG CTCTGCTTCA GCAACAATCT GTACTTCATC  
131Gr64e     GTGGACGATG CCATATCCAT CATTACATTG CTCTGCTTCA GCAACAATCT GTACTTCATC  
Dmel         GTGGACGATG CCATATCCAC CATTACATTG CTCTGCTTCA GCAACAATCT GTACTTCATC  
 
 
                     1030       1040       1050       1060       1070       1080          
112Gr64e     TGCGGGAAGA TTCTCAAGAG CATGCAGGCC AAGCCGTCTA TATGGCATGC CCTGTACTTC  
117Gr64e     TGCGGGAAGA TCCTCAAGAG CATGCAGGCC AAGCCGTCTA TATGGCATGC CCTGTACTTC  
120Gr64e     TGCGGGAAGA TTCTCAAGAG CATGCAGGCC AAGCCGTCTA TATGGCATGC CCTGTACTTC  
041Gr64e     TGCGGGAAGA TCCTCAAGAG CATGCAGGCC AAGCCGTCTA TATGGCATGC CCTGTACTTC  
118Gr64e     TGCGGGAAGA TCCTCAAGAG CATGCAGGCC AAGCCGTCTA TATGGCATGC CCTGTACTTC  
131Gr64e     TGCGGGAAGA TCCTCAAGAG CATGCAGGCC AAGCCGTCTA TATGGCATGC CCTATACTTC  
Dmel         TGCGGAAAGA TCCTAAAGAG TATGCAGGCC AAGCCGTCTA TATGGCATGC CCTGTACTTC  
 
 
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140          
112Gr64e     TGGTTCTCGC TGGTCTACCT ACTTGGTCGC ACCCTCATCC TGTCTCTGTA CAGCTCCAGT  
117Gr64e     TGGTTCTCGC TGGTCTACCT ACTTGGGCGC ACCCTCATCC TGTCCCTGTA CAGCTCCAGT  
120Gr64e     TGGTTCTCGC TGGTCTACCT ACTTGGTCGC ACCCTCATCC TGTCTCTGTA CAGCTCCAGT  
041Gr64e     TGGTTCTCGC TGGTCTACCT ACTTGGTCGC ACCCTCATCC TGTCCCTGTA CAGCTCCAGT  
118Gr64e     TGGTTCTCGC TGGTCTACCT ACTTGGTCGC ACCCTCATCC TGTCCCTGTA CAGCTCCAGT  
131Gr64e     TGGTTCTCGC TGGTCTACCT ACTTGGTCGC ACCCTCATCC TGTCCCTGTA CAGCTCCAGT  
Dmel         TGGTTCTCGC TGGTCTACCT ACTTGGTCGC ACCCTCATCC TGTCCCTGTA CAGCTCCAGT  
 
 
                     1150       1160       1170       1180       1190       1200          
112Gr64e     ATAAATGATG AGTCCAAGCG ACCGCTGGTA ATCTTTCGAT TGGTTCCCCG GGAGTATTGG  
117Gr64e     ATAAATGATG AGTCCAAGCG ACCGCTGGTA ATCTTTCGAT TGGTTCCCCG GGAATATTGG  
120Gr64e     ATAAATGATG AGTTCAAGCG ACCGCTGGTA ATCTTTCGAT TGGTTCCCCG GGAGTATTGG  
041Gr64e     ATAAATGATG AGTCCAAGCG ACCGCTGGTA ATCTTTCGAT TGGTTCCCCG GGAATATTGG  
118Gr64e     ATAAATGATG AGTCCAAGCG ACCGCTGGTA ATCTTTCGAT TGGTTCCCCG GGAATATTGG  
131Gr64e     ATAAATGATG AGTCCAAGCG ACCGCTGGTA ATCTTTCGAT TGGTTCCCCG GGAATATTGG  





                     1210       1220       1230       1240       1250       1260          
112Gr64e     TGCGATGAGC TAAAACGCTT TTCGGAGGAG GTCCAAATGG ACAATGTGGC TCTGACTGGC  
117Gr64e     TGCGATGAGC TAAAACGCTT TTCGGAGGAG GTCCAAATGG ACAATGTGGC TCTGACTGGC  
120Gr64e     TGCGATGAGC TAAAACGCTT TTCGGAGGAG GTCCAAATGG ACAATGTGGC TCTGACTGGC  
041Gr64e     TGCGATGAGC TAAAACGCTT TTCGGAGGAG GTTCAAATGG ACAATGTGGC TCTGACTGGC  
118Gr64e     TGCGATGAGC TAAAACGCTT TTCGGAGGAG GTCCAAATGG ACAATGTGGC TCTGACTGGC  
131Gr64e     TGCGATGAGC TAAAACGCTT TTCGGAGGAG GTTCAAATGG ACAATGTGGC TCTGACTGGC  
Dmel         TGCGATGAGC TAAAACGCTT TTCGGAGGAG GTCCAAATGG ACAATGTGGC TCTGACTGGC  
 
 
                     1270       1280       1290       1300       1310       1320          
112Gr64e     ATGAAATTCT TTCGGCTGAC ACGCGGCGTT GTCATTTCGG TGGCCGGCAC AATTGTGACC  
117Gr64e     ATGAAATTCT TTCGGCTGAC ACGCGGCGTG GTCATTTCGG TGGCCGGCAC AATTGTGACC  
120Gr64e     ATGAAATTCT TTCGGCTGAC ACGCGGCGTT GTCATTTCGG TGGCCGGCAC AATTGTGACC  
041Gr64e     ATGAAATTCT TTCGGCTGAC ACGCGGCGTT GTCATTTCGG TGGCCGGCAC AATTGTGACC  
118Gr64e     ATGAAATTCT TTCGGCTGAC ACGCGGCGTT GTCATTTCGG TGGCCGGCAC AATTGTGACC  
131Gr64e     ATGAAATTCT TTCGGCTGAC ACGCGGCGTT GTCATTTCGG TGGCCGGCAC AATTGTGACC  
Dmel         ATGAAATTCT TTCGGCTAAC ACGCGGCGTT GTCATTTCGG TGGCCGGCAC AATTGTGACC  
 
 
                     1330       1340       1350       1360       1370       1380          
112Gr64e     TATGAACTCA TTTTGCTGCA GTTCAATGGC GAGGAAAAGG TGCCCGGCTG TTTCGAAAAC  
117Gr64e     TATGAACTCA TTTTGCTGCA GTTCAATGGC GAGGAAAAGG TGCCCGGCTG TTTCGAAAAC  
120Gr64e     TATGAACTCA TTTTGCTGCA GTTCAATGGC GAGGAAAAGG TGCCCGGCTG TTTCGAAAAC  
041Gr64e     TATGAACTCA TTTTGCTGCA GTTCAATGGC GAGGAAAAGG TGCCCGGCTG TTTCGAAAAC  
118Gr64e     TATGAACTCA TTTTGCTGCA GTTCAATGGC GAGGAAAAGG TGCCCGGCTG TTTCGAAAAC  
131Gr64e     TATGAACTCA TTTTGCTGCA GCTCAATGGC GAGGAAAAGG TGCCCGGCTG TTTCGAAAAC  
Dmel         TACGAACTCA TTTTGCTGCA ATTCAATGGC GAGGAAAAGG TGCCCGGCTG TTTCGAAAAC  
 
 
              
112Gr64e     TGA 
117Gr64e     TGA 
120Gr64e     TGA 
041Gr64e     TGA 
118Gr64e     TGA 
131Gr64e     TGA 










図 4-12b   Gr64e   アミノ酸残基比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64e     MARTTGDPAK RCRCMARIKF WRRSRVGSDA TLGIIKYRVV EKDTKRLKLS LIKAWLLRIR  
117Gr64e     MARTTGDPAK RCRCMARIKF WRRSRVGSDA TLGIIKYRVV EKDTKRLKLS LIKAWLLRIR  
120Gr64e     MARTTGDPAK RCRCMARIKF WRRSRVGSDA TLGIIKYRVV EKDTKRLKLS LIKAWLLRIR  
041Gr64e     MARTTGDPAK RCRCMARIKF WRRSRVGSDA TLGIIKYRVV EKDTKHFKLS LIKAWLLRIR  
118Gr64e     MARTTGDPAK RCRCMARIKF WRRWRVGSDA TLGIIKYRVV EKDTKRLKLS LIKAWLLRIR  
131Gr64e     MARTTGDPAK RCRCMARIKF WRRSRVGSDA TLGIIKYRVV EKDTKRLKLS LIKAWLLRIR  
Dmel         MARTTGDPAK RRRCMSRIKF WRRSRVGSDA TLGIIKYRVV EKDTKRFKLS LIKAWLLRIR  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64e     QEDYKYSGSF QEAIKPVLII AQIFALMPVR KVSSKFAEDL TFTWFSVRSY YALVTILCFG  
117Gr64e     QEDYKYSGSF QEAIKPVLII AQIFALMPVR EVSSKFAEDL TFTWFSVRSY YALVTILCFG  
120Gr64e     QEDYKYSGSF QEAIKPVLII AQIFALMPVR KVSSKFAEDL TFTWFSVRSY YALVTILCFG  
041Gr64e     QEDYKYSGSF QEAIKPVLII AQIFALMPVR KVSSKFAEDL TFTWFSVRSY YALVTILCFG  
118Gr64e     QEDYKYSGSF QEAIKPVLII AQIFALMPVR KVSSKFAEDL TFTWFSVRSY YALVTILCFG  
131Gr64e     QEDYKYSGSF QEAIKPVLII AQIFALMPVR KVSSKFAEDL TFTWFSVRSY YALVTILCFG  
Dmel         QEDYKYSGSF QEAIKPVLII AQIFALMPVR KVSSKFAEDL TFTWFSVRSY YALVTILFFG  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64e     VSSGYMVAFV TSVSFNFDSV ETLVFYLSIF LISLSFFQLA RKWPEIAQSW QLVEAKLPPL  
117Gr64e     VSSGYMVAFV TSVSFNFDSV ETLVFYLSIF LISLSFFQLA RKWPEIAQSW QLVEAKLPPL  
120Gr64e     VSSGYMVAFV TSVSFNFDSV ETLVFYLSIF LISLSFFQLA RKWPEIAQSW QLVEAKLPPL  
041Gr64e     VSSGYMVAFV TSVSFNFDSV ETLVFYLSIF LISLSFFQLA RKWPEIAQSW QLVEAKLPPL  
118Gr64e     VSSGYMVAFV TSVSFNFDSV ETLVFYLSIF LISLSFFQLA RKWPEIAQSW QLVEAKLPPL  
131Gr64e     VSSGYMVAFV TSVSFNFDSV ETLVFYLSIF LISLSFFQLA RKWPEIAQSW QLVEAKLPPL  
Dmel         VSSGYMVAFV TSVSFNFDSV ETLVFYLSIF LISLSFFQLA RKWPEIAQSW QLVEAKLPPL  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64e     KLPKERRSLA QHINIITIVA TTCSLVEHIM SMLSMGYYVN SCPRWPDRPV DSFLYLNFSS  
117Gr64e     KLPKERRSLA QHINMITIVA TTCSLVEHIM SMLSMGYYVN SCPRWPDRPV DSFLYLNFSS  
120Gr64e     KLPKERRSLA QHINIITIVA TTCSLVEHIM SMLSMGYYVN SCPRWPDRPV DSFLYLNFSS  
041Gr64e     KLPKERRSLA QHINMITIVA TTCSLVEHIM SMLSMGYYVN SCPRWPDRPV DSFLYLNFSS  
118Gr64e     KLPKERRSLA QHINMITIVA TTCSLVEHIM SMLSMGYYVN SCPRWPDRPV DSFLYLNFSS  
131Gr64e     KLPKERRSLA QHINMITIVA TTCSLVEHIM SMLSMGYYVN SCPRWPDRPV DSFLYLNFSS  
Dmel         KLPKERRSLA QHINMITIVA TTCSLVEHIM SMLSMGYYVN SCPRWPDRPI DSFLYLSFSS  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64e     VFYFVDYTRF LGIVGKVVNV LSTFAWNFND IFVMAVSVAL AARFRQLNDY MMREARLPTT  
117Gr64e     VFYFVDYTRF LGIVGKVVNV LSTFAWNFND IFVMAVSVAL AARFRQLNDY MMREARLPTT  
120Gr64e     VFHFVDYTRF LGIVGKVVNV LSTFAWNFND IFVMAVSVAL AARFRQLNDY MMREARLPTT  
041Gr64e     VFYFVDYTRF LGIVGKVVNV LSTFAWNFND IFVMAVSVAL AARFRQLNDY MMREARLPTT  
118Gr64e     VFYFVDYTRF LGIVGKVVNV LSTFAWNFND IFVMAVSVAL AARFRQLNDY MMREARLPTT  
131Gr64e     VFYFVDYTRF LGIVGKVVNV LSTFAWNFND IFVMAVSVAL AARFRQLNDY MMREARLPTT  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64e     VDYWMQCRIN FRNLCKLCEE VDDAISIITL LCFSNNLYFI CGKILKSMQA KPSIWHALYF  
117Gr64e     VDYWMQCRIN FRNLCKLCEE VDDAISIITL LCFSNNLYFI CGKILKSMQA KPSIWHALYF  
120Gr64e     VDYWMQCRIN FRNLCKLCEE VDDVISIITL LCFSNNLYFI CGKILKSMQA KPSIWHALYF  
041Gr64e     VDYWMQCRIN FRNLCKLCEE VDDAISIITL LCFSNNLYFI CGKILKSMQA KPSIWHALYF  
118Gr64e     VDYWMQCRIN FRNLCKLCEE VDDAISIITL LCFSNNLYFI CGKILKSMQA KPSIWHALYF  
131Gr64e     VDYWMQCRIN FRNLCKLCEE VDDAISIITL LCFSNNLYFI CGKILKSMQA KPSIWHALYF  
Dmel         VDYWMQCRIN FRNLCKLCEE VDDAISTITL LCFSNNLYFI CGKILKSMQA KPSIWHALYF  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64e     WFSLVYLLGR TLILSLYSSS INDESKRPLV IFRLVPREYW CDELKRFSEE VQMDNVALTG  
117Gr64e     WFSLVYLLGR TLILSLYSSS INDESKRPLV IFRLVPREYW CDELKRFSEE VQMDNVALTG  
120Gr64e     WFSLVYLLGR TLILSLYSSS INDEFKRPLV IFRLVPREYW CDELKRFSEE VQMDNVALTG  
041Gr64e     WFSLVYLLGR TLILSLYSSS INDESKRPLV IFRLVPREYW CDELKRFSEE VQMDNVALTG  
118Gr64e     WFSLVYLLGR TLILSLYSSS INDESKRPLV IFRLVPREYW CDELKRFSEE VQMDNVALTG  
131Gr64e     WFSLVYLLGR TLILSLYSSS INDESKRPLV IFRLVPREYW CDELKRFSEE VQMDNVALTG  
Dmel         WFSLVYLLGR TLILSLYSSS INDESKRPLV IFRLVPREYW CDELKRFSEE VQMDNVALTG  
 
 
                     430        440        450        460         
112Gr64e     MKFFRLTRGV VISVAGTIVT YELILLQFNG EEKVPGCFEN * 
117Gr64e     MKFFRLTRGV VISVAGTIVT YELILLQFNG EEKVPGCFEN * 
120Gr64e     MKFFRLTRGV VISVAGTIVT YELILLQFNG EEKVPGCFEN * 
041Gr64e     MKFFRLTRGV VISVAGTIVT YELILLQFNG EEKVPGCFEN * 
118Gr64e     MKFFRLTRGV VISVAGTIVT YELILLQFNG EEKVPGCFEN * 
131Gr64e     MKFFRLTRGV VISVAGTIVT YELILLQLNG EEKVPGCFEN * 









図 4-13a   Gr64f   塩基配列比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64f     ATGAAGATCC TTCCCAAGCT GGAGCGCAAG TTGCGCCGGC TGAAGAAGAG GGTAACCCGG  
117Gr64f     ATGAAGATCC TTCCCAAGCT GGAGCGCAAG TTGCGCCGGC TGAAGAAAAG GGTAACCCGG  
120Gr64f     ATGAAGATCC TTCCCAAGCT GGAGCGCAAG TTGCGCCGGC TGAAGAAGAG GGTAACCCGG  
041Gr64f     ATGAAGATCC TTCCCAAGCT GGAGCGCAAG TTGCGCCGGC TGAAGAAGAG GGTAACCCGG  
118Gr64f     ATGAAGATCC TTCCCAAGCT GGAGCGCAAG TTGCGCCGGC TGAAGAAAAG GGTAACCCGG  
131Gr64f     ATGAAGATCC TTCCCAAGCT GGAGCGCAAG TTGCGCCGGC TGAAGAAAAG GGTAACCCGG  
Dmel         ATGAAGATTC TTCCGAAGCT GGAGCGCAAG TTGAGGCGGC TGAAGAAAAG GGTAACCCGG  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64f     ACATCACTGG TCAGAAAATT GGATTTGGTT CACGAGAGTG CCCGAAAGAA GGCATTTCAG  
117Gr64f     ACATCACTGG TCAGAAAATT GGATTTGGTT CACGAGAGTA CCCGAAAGAA GGCATTTCAG  
120Gr64f     ACATCACTGG TCAGAAAATT GGATTTGGTT CACGAGAGTG CCCGAAAGAA GGCATTTCAG  
041Gr64f     ACATCCCTGG TCAGAAAATT GGATTTGGTT CACGAGAGTG CCCGAAAGAA GGCATTTCAG  
118Gr64f     ACATCCCTGG TCAGAAAATT GGATTTGGTT CACGAGAGTG CCCGAAAGAA GGCATTTCAG  
131Gr64f     ACATCACTGG TCAGAAAATT GGATTTGGTT CACGAGAGTG CCCGAAAGAA GGCATTTCAG  
Dmel         ACATCACTGT TCAGAAAATT GGATTTGGTT CACGAGAGTG CCCGAAAAAA GGCATTTCAA  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64f     GAGAGTTGTG AGACCTACAG AAATCAGATT GAGAATGAGT ACGAGATCAG GAATAGTTTG  
117Gr64f     GAGAGTTGTG AGACCTACAG AAATCAGATT GAGAATGAGT ACGAAATCAG GAATAGTTTG  
120Gr64f     GAGAGTTGTG AGACCTACAG AAATCAGATT GAGAATGAGT ACGAGATCAG GAATAGTTTG  
041Gr64f     GAGAGTTGTG AGACCTACAG AAATCAGATT GAGAATGAGT ACGAGATCAG GAATAGTTTG  
118Gr64f     GAGAGTTGTG AGACCTACAG AAATCAGATT GAGAACGAGT ACGAGATCAG GAATAGTTTG  
131Gr64f     GAGAGTTGTG AGACCTACAG AAATCAGATT GAGAATGAGT ACGAGATCAG GAATAGTTTG  
Dmel         GAGAGTTGTG AGACCTACAA AAATCAGATT GAGAATGAGT ACGAAATCAG GAATAGTTTG  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64f     CCCAAGCTAT CCCGTAGCGA TAAGGAGGCA TTCCTCAGCG ATGGTAGCTT CCACCAGGCG  
117Gr64f     CCCAAACTAT CCCGTAGCGA TAAGGAGGCA TTCCTCAGCG ATGGAAGCTT CCACCAGGCG  
120Gr64f     CCCAAGCTAT CCCGTAGCGA TAAGGAGGCA TTCCTCAGCG ATGGTAGCTT CCACCAGGCG  
041Gr64f     CCCAAGCTAT CCCGTAGCGA TAAGGAGGCA TTCCTCAGCG ATGGTAGCTT CCACCAGGCG  
118Gr64f     CCCAAGCTGT CCCGTAGCGA TAAGGAGGCA TTCCTCAGCG ATGGTAGCTT CCACCAGGCG  
131Gr64f     CCCAAGCTAT CCCGTAGCGA TAAGGAGGCA TTCCTCAGCG ATGGTAGCTT CCACCAGGCG  
Dmel         CCCAAGCTGT CTCGTAGCGA TAAGGAGGCA TTCCTCAGCG ATGGAAGCTT CCACCAGGCG  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64f     GTAGGCAGAG TGCTCCTAGT GGCGGAGTTC TTCGCCATGA TGCCGGTCAA GGGTGTGACG  
117Gr64f     GTGGGCAGAG TGCTCCTAGT GGCGGAGTTC TTCGCCATGA TGCCGGTCAA GGGTGTGACG  
120Gr64f     GTGGGCAGAG TGCTCCTAGT GGCGGAGTTC TTCGCCATGA TGCCGGTCAA GGGTGTGACG  
041Gr64f     GTGGGCAGAG TGCTCCTAGT GGCGGAGTTC TTCGCCATGA TGCCGGTCAA GGGTGTGAAC  
118Gr64f     GTGGGCAGAG TGCTCCTAGT GGCGGAGTTC TTCGCCATGA TGCCGGTCAA GGGTGTGACG  
131Gr64f     GTGGGCAGAG TGCTCCTAGT GGCGGAGTTC TTCGCCATGA TGCCGGTCAA GGGTGTGACG  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64f     GGCAAACATC CTGCGGATTT GAGCTTCTCC TGGCGCAACA TACGCACCTG CTTCAGTCTG  
117Gr64f     GGCAAACATC CTGCGGATCT GAGCTTCTCC TGGCGCAACA TACGCACCTG TTTCAGTCTG  
120Gr64f     GGCAAACATC CTGCGGATTT GAGCTTCTCC TGGCGCAACA TACGCACCTG CTTCAGTCTG  
041Gr64f     GGCAAACATC CTGCGGATCT GAGCTTCTCC TGGCGCAACG TACGCACCTG TTTCAGTCTG  
118Gr64f     GGCAAACATC CTGCGGATCT GAGCTTCTCC TGGCGCAACA TACGCACCTG CTTCAGTCTG  
131Gr64f     GGCAAACATC CTGCGGATCT GAGCTTCTCC TGGCGCAACA TACGCACCTG CTTCAGTCTG  
Dmel         GGCAAACATC CTTCGGATCT GAGCTTCTCT TGGCGCAACA TACGCACCTG TTTCAGTCTG  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64f     CTTTTCATCG CCTCGAGCTT AGCCAACTTT GGACTGTCGT TGTTTAAGGT GTTAAACAAT  
117Gr64f     CTTTTCATCG CCTCGAGCTT AGCCAACTTT GGACTGTCGT TGTTTAAGGT GTTAAACAAT  
120Gr64f     CTTTTCATCG CCTCGAGCTT AGCCAACTTT GGACTGTCGT TGTTTAAGGT GTTAAACAAT  
041Gr64f     CTTTTCATCG CCTCGAGCTT AGCCAACTTT GGACTGTCGT TGTTTAAGGT GTTAAACAAT  
118Gr64f     CTTTTCATCG CCTCGAGCTT AGCCAACTTT GGACTGTCGT TGTTTAAGGT GTTAAACAAT  
131Gr64f     CTTTTCATCG CCTCGAGCTT AGCCAACTTT GGACTGTCGT TGTTTAAGGT GTTAAACAAT  
Dmel         CTTTTCATCG CCTCGAGCTT AGCTAACTTT GGACTGTCGT TGTTTAAGGT GTTAAACAAT  
 
 
                     430        440        450        460        470        480           
112Gr64f     CCGATTAGCT TCAACAGTAT TAAGCCCATT ATATTCCGGG GATCTGTCCT GCTGGTCCTG  
117Gr64f     CCGATTAGCT TCAACAGTAT TAAGCCCATT ATATTCCGGG GATCTGTCCT GCTGGTCCTG  
120Gr64f     CCGATTAGCT TCAACAGTAT TAAGCCCATT ATATTCCGGG GATCTGTCCT GCTGGTCCTG  
041Gr64f     CCGATTAGCT TCAACAGTAT TAAGCCCATT ATATTCCGGG GATCCGTCCT GCTGGTCTTG  
118Gr64f     CCGATTAGCT TCAACAGTAT TAAGCCCATT ATATTCCGGG GATCTGTCCT GCTGGTCCTG  
131Gr64f     CCGATCAGCT TCAACAGTAT TAAGCCCATT ATATTCCGGG GATCTGTCCT GCTGGTCTTG  
Dmel         CCGATTAGTT TCAACAGTAT TAAGCCCATT ATATTCCGGG GTTCTGTCCT GCTGGTCTTG  
 
 
                     490        500        510        520        530        540           
112Gr64f     ATAGTGGCTC TAAATCTGGC CAGGCAGTGG CCCCAGTTGA TGATGTACTG GCACACGGTG  
117Gr64f     ATAGTGGCTC TAAATCTGGC TAGGCAGTGG CCCCAGTTGA TGATGTACTG GCACACAGTG  
120Gr64f     ATAGTGGCTC TAAATCTGGC CAGGCAGTGG CCCCAGTTGA TGATGTACTG GCACACGGTG  
041Gr64f     ATAGTGGCTC TAAATCTGGC CAGGCAGTGG CCCCAGTTGA TGATGTACTG GCACACGGTG  
118Gr64f     ATAGTGGCTC TAAATCTGGC AAGGCAGTGG CCCCAGTTGA TGATGTACTG GCACACGGTG  
131Gr64f     ATAGTGGCTC TAAATCTGGC CAGGCAGTGG CCCCAGTTGA TGATGTACTG GCACACGGTG  
Dmel         ATAGTGGCTC TTAATCTGGC TAGGCAGTGG CCCCAGTTGA TGATGTACTG GCACACGGTG  
 
 
                     550        560        570        580        590        600           
112Gr64f     GAGAAGGATC TGCCGCAGTA CAAGACGCAG TTGAGCAAGT GGAAGATGGG TCACACCATA  
117Gr64f     GAGAAGGATC TGCCGCAGTA CAAGACTCAG TTGAGCAAGT GGAAGATGGG TCATACCATA  
120Gr64f     GAGAAGGATC TGCCGCAGTA CAAGACGCAG TTGAGCAAGT GGAAGATGGG TCACACCATA  
041Gr64f     GAGAAGGATC TGCCGCAGTA CAAAACGCAG TTGAGCAAGT GGAAGATGGG TCATACCATA  
118Gr64f     GAGAAGGATC TGCCGCAGTA CAAGACGCAG TTGAGCAAGT GGAAGATGGG TCATACCATA  
131Gr64f     GAGAAGGATC TGCCGCAGTA CAAGACGCAG TTGAGCAAGT GGAAGATGGG TCATACCATA  





                     610        620        630        640        650        660           
112Gr64f     TCCATGGTCA TGCTGCTGGG AATGATGCTA TCCTTTGCGG AGCATATCCT GAGCATGGTA  
117Gr64f     TCCATGGTCA TGCTGCTGGG AATGATGCTG TCCTTTGCGG AGCATATCCT GAGCATGGTA  
120Gr64f     TCCATGGTCA TGCTGCTGGG AATGATGCTA TCCTTTGCGG AGCATATCCT GAGCATGGTA  
041Gr64f     TCCATGGTCA TGCTGCTGGG AATGATGCTG TCCTTTGCGG AGCATATCCT GAGCATGGTG  
118Gr64f     TCCATGGTCA TGCTGCTGGG AATGATGCTG TCCTTTGCGG AGCATATCCT GAGCATGGTA  
131Gr64f     TCCATGGTCA TGCTGCTGGG AATGATGCTG TCCTTTGCGG AGCATATCCT GAGCATGGTG  
Dmel         TCCATGGTCA TGCTGCTGGG AATGATGCTG TCCTTTGCGG AGCATATCCT GAGCATGGTA  
 
 
                     670        680        690        700        710        720           
112Gr64f     TCGGCTATAA ACTACGCTTC TTTCTGCAAC CGCACCGCCG ATCCCATCCA GAACTACTTT  
117Gr64f     TCGGCTATAA ACTACGCTTC TTTCTGCAAC CGCACCGCCG ATCCCATCCA GAACTACTTT  
120Gr64f     TCGGCTATAA ACTACGCTTC TTTCTGCAAC CGCACCGCCG ATCCCATCCA GAACTACTTT  
041Gr64f     TCGGCTATAA ACTACGCTTC TTTCTGCAAC CGCACCGCCG ATCCCATCCA GAACTACTTT  
118Gr64f     TCGGGCTATA ACTACGCTTC TTTCTGCAAC CGCACCGCGG ATCCCATCCA GAACTACTTT  
131Gr64f     TCGGCTATAA ACTACGCTTC TTTCTGCAAC CGCACCGCCG ATCCCATCCA GAACTACTTT  
Dmel         TCGGCCATAA ACTACGCCTC ATTCTGCAAC CGCACCGCCG ATCCCATCCA GAACTACTTT  
 
 
                     730        740        750        760        770        780           
112Gr64f     CTGCGCACCA ACGACGAGAT CTTCTTCGTG ACCAGCTACT CCATAACTCT GGCCTTGTGG  
117Gr64f     CTGCGCACCA ACGACGAGAT CTTCTTCGTG ACCAGCTACT CCATAACTCT GGCCTTGTGG  
120Gr64f     CTGCGCACCA ACGACGAGAT CTTCTTCGTG ACCAGCTACT CCATAACTCT GGCCTTGTGG  
041Gr64f     CTGCGCACCA ACGACGAGAT CTTCTTCGTG ACCAGCTACT CCATAACTCT GGCCTTGTGG  
118Gr64f     CTGCGCACCA ACGACGAGAT CTTCTTCGTG ACCAGCTACT CCATAACTCT GGCCTTGTGG  
131Gr64f     CTGCGCACCA ACGACGAGAT CTTcTTCGTG ACCAGCTACT CCATAACTCT GGCCTTGTGG  
Dmel         CTGCGCACCA ACGATGAGAT CTTCTTCGTG ACCAGCTACT CCACAACTCT GGCCTTGTGG  
 
 
                     790        800        810        820        830        840           
112Gr64f     GGCAAATTCC AGAACGTGTA CTCGACCTTC ATATGGAACT ACATGGACAT GTTCGTGATG  
117Gr64f     GGCAAATTCC AGAACGTGTA CTCTACCTTC ATATGGAACT ACATGGACAT GTTCGTGATG  
120Gr64f     GGCAAATTCC AGAACGTGTA CTCGACCTTC ATATGGAACT ACATGGACAT GTTCGTGATG  
041Gr64f     GGCAAATTCC AGAACGTGTA CTCTACCTTC ATATGGAACT ACATGGACAT GTTCGTGATG  
118Gr64f     GGCAAATTCC AGAACGTGTA CTCGACCTTC ATATGGAACT ACATGGACAT GTTCGTGATG  
131Gr64f     GGCAAATTCC AGAACGTGTA CTCGACCTTC ATATGGAACT ACATGGACAT GTTCGTGATG  
Dmel         GGCAAATTCC AGAATGTGTT TTCGACCTTC ATATGGAACT ACATGGACCT GTTCGTGATG  
 
 
                     850        860        870        880        890        900           
112Gr64f     ATTGTGAGCA TTGGACTGGC TTCGAAGTTT CGCCAGCTCA ACGATGATTT GCGAAACTTT  
117Gr64f     ATTGTGAGCA TTGGACTGGC TTCGAAGTTT CGCCAGCTCA ACGATGATTT GCGCAACTTT  
120Gr64f     ATTGTGAGCA TTGGACTGGC TTCGAAGTTT CGCCAGCTCA ACGATGATTT GCGAAACTTT  
041Gr64f     ATTGTGAGCA TTGGACTGGC TTCGAAGTTT CGCCAGCTCA ACGATGATTT GCGCAACTTT  
118Gr64f     ATTGTGAGCA TTGGACTGGC TTCGAAGTTT CGCCAACTCA ACGATGATTT GCGAAATTTT  
131Gr64f     ATTGTGAGCA TTGGACTGGC TTCGAAGTTT CGCCAGCTCA ACGATGATTT GCGAAACTTT  





                     910        920        930        940        950        960           
112Gr64f     AAAGGAATGA ACATGGCTCC AACTTACTGG TCAGAGCGAC GTATTCAGTA CAGAAATATA  
117Gr64f     AAAGGAATGA ACATGCCTCC AACTTACTGG TCAGAGCGAC GTATTCAGTA CAGAAATATA  
120Gr64f     AAAGGAATGA ACATGGCTCC AACTTACTGG TCAGAGCGAC GTATTCAGTA CAGAAATATA  
041Gr64f     AAAGGAATGA ACATGGCTCC AACTTACTGG TCAGAGCGAC GTATTCAGTA CAGAAATATA  
118Gr64f     AAAGGAATGA ACATGCCTCC AACTTACTGG TCAGAGCGGC GTATTCAGTA CAGAAATATA  
131Gr64f     AAAGGAATGA ACATGGCTCC AACTTACTGG TCAGAGCGAC GTATTCAGTA CAGAAATATA  
Dmel         AAAGGAATGA ATATGGCTCC ATCTTACTGG TCAGAGCGTC GTATTCAGTA CAGAAATATA  
 
 
                     970        980        990        1000       1010       1020          
112Gr64f     TGCATACTGT GCGACAAAAT GGACGATGCC ATATCACTCA TTACAATGGT GTCCTTCTCC  
117Gr64f     TGCATACTGT GCGACAAAAT GGACGATGCC ATATCACTTA TTACAATGGT GTCCTTCTCC  
120Gr64f     TGCATACTGT GCGACAAAAT GGACGATGCC ATATCACTCA TTACAATGGT GTCCTTCTCC  
041Gr64f     TGCATACTGT GCGACAAAAT GGATGATGCC ATATCACTCA TTACAATGGT GTCCTTCTCC  
118Gr64f     TGCATACTGT GCGACAAAAT GGATGATGCC ATATCACTCA TTACAATGGT GTCCTTCTCC  
131Gr64f     TGCATACTGT GCGACAAAGT GGATGATGCC ATATCACTCA TTCCAATGGT GTCCTTCTCC  
Dmel         TGCATACTGT GCGACAAAAT GGACGATGCC ATATCACTCA TAACAATGGT GTCCTTCTCC  
 
 
                     1030       1040       1050       1060       1070       1080          
112Gr64f     AACAACTTGT ATTTCATTTG CGTCCAGTTG CTGAGAAGTT TAAACACTAT GCCTTCGGTG  
117Gr64f     AACAACTTGT ATTTCATTTG CGTCCAGTTG CTGAGAAGCT TGAACACTAT GCCTTCGGTG  
120Gr64f     AACAACCTGT ATTTCATTTG CGTCCAGTTG CTGAGAAGTT TAAACACTAT GCCTTCGGTG  
041Gr64f     AACAACTTGT ATTTCATTTG CGTCCAGTTG CTGAGAAGCT TGAACACCAT GCTTTCGGTG  
118Gr64f     AACAACTTGT ATTTCATTTG CGTCCAGTTG CTGAGAAGCT TGAACACTAT GCCTTCGGTG  
131Gr64f     AACAACTTGT ATTTCATTTG CGTCCAGTTG CTGAGAAGCT TGAACACCAT GCCTTCGGTG  
Dmel         AACAACTTGT ATTTCATTTG CGTCCAGTTG CTGAGAAGCT TGAACACTAT GCCATCGGTG  
 
 
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140          
112Gr64f     GCCCATGCTG TGTACTTCTA CTTCTCGCTC ATCTTCCTAA TTGGTCGCAC TCTGGCGGTT  
117Gr64f     GCCCATGCTG TGTACTTCTA CTTCTCGCTC ATCTTCCTAA TTGGTCGCAC ACTGGCGGTT  
120Gr64f     GCCCATGCTG TGTACTTCTA CTTCTCGCTC ATCTTCCTAA TTGGTCGCAC TCTGGCGGTT  
041Gr64f     GCCCATGCTG TGTACTTCTA CTTCTCGCTC ATCTTCCTAA TTGGTCGCAC TCTTGCGGTT  
118Gr64f     GCCCATGCTG TGTACTTCTA CTTCTCGCTC ATCTTCCTAA TTGGTCGCAC TCTGGCGGTA  
131Gr64f     GCCCATGCTG TGTACTTCTA CTTCTCGCTC ATCTTCCTAA TTGGTCGCAC TCTTGCGGCT  
Dmel         GCCCATGCTG TGTACTTTTA CTTCTCGCTC ATCTTTCTAA TTGGTCGCAC TCTGGCGGTT  
 
 
                     1150       1160       1170       1180       1190       1200          
112Gr64f     TCACTGTACT CCTCGAGTGT TCATGATGAA TCCAGGTTGA CTTTGAGATA CCTGCGCTGT  
117Gr64f     TCACTGTACT CCTCGAGTGT TCATGATGAA TCCAGGTTGA CTTTGAGATA CCTGCGCTGT  
120Gr64f     TCACTGTACT CCTCGAGTGT TCATGATGAA TCCAGGTTGA CTTTGAGATA CCTGCGCTGT  
041Gr64f     TCACTGTACT CCTCGAGTGT TCATGACGAA TCCAGGTTGA CTTTGAGATA CCTGCGCTGT  
118Gr64f     TCACTGTACT CCTCGAGTGT TCATGATGAA TCCAGGTTGA CTTTGAGATA CCTGCGCTGT  
131Gr64f     TCACTGTACT CCTCGAGTGT TCATGACGAA TCCAGGTTGA CTTTGAGATA CCTGCGCTGT  





                     1210       1220       1230       1240       1250       1260          
112Gr64f     GTGCCCAAGG AGTCCTGGTG TCCGGAGGTG AAACGATTTA CGGAGGAGGT AATCAGCGAT  
117Gr64f     GTACCCAAGG AGTCCTGGTG TCCGGAGGTG AAACGATTTA CGGAGGAGGT AATCAGCGAT  
120Gr64f     GTGCCCAAGG AGTCCTGGTG TCCGGAGGTG AAACGATTTA CGGAGGAGGT AATCAGCGAT  
041Gr64f     GTGCCCAAAG AGTCCTGGTG TCCGGAGGTG AAACGATTTA CGGAGGAGGT GATCAGCGAT  
118Gr64f     GTGCCCAAGG AGTCCTGGTG TCCGGAGGTG AAACGATTTA CGGAGGAGGT GATCAGCGAT  
131Gr64f     GTGCCCAAAG AGTCCTGGTG TCCGGAGGTG AAACGATTTA CGGAGGAGGT GATCAGCGAT  
Dmel         GTGCCCAAGG AGTCCTGGTG TCCGGAGGTG AAACGATTTA CGGAGGAGGT AATCAGCGAT  
 
 
                     1270       1280       1290       1300       1310       1320          
112Gr64f     GAGGTGGCCC TCAGTGGCAT GAAGTTTTTC CACCTCACAA GGAAACTGGT GCTGAGTGTG  
117Gr64f     GAGGTGGCCC TCAGTGGCAT GAAGTTTTTC CACCTCACAA GGAAGCTGGT GCTGAGTGTG  
120Gr64f     GAGGTGGCCC TCAGTGGCAT GAAGTTTTTC CACCTCACAA GGAAACTGGT GCTGAGTGTG  
041Gr64f     GAGGTGGCCC TAAGTGGCAT GAAGTTTTTC CACCTCACAA GGAAGCTGGT GCTGAGTGTG  
118Gr64f     GAGGTGGCCC TCAGTGGCAT GAAGTTTTTC CACCTCACAA GGAAGCTGGT GCTGAGTGTG  
131Gr64f     GAGGTGGCCC TAAGTGGCAT GAAGTTTTTC CACCTCACAA GGAAGCTGGT GCTGAGTGTG  
Dmel         GAGGTGGCCC TCACTGGCAT GAAGTTTTTC CACCTCACAA GGAAGCTGGT GCTGAGTGTG  
 
 
                     1330       1340       1350       1360       1370       1380          
112Gr64f     GCTGGAACCA TCGTCACGTA CGAACTCGTT CTCATCCAAT TTCACGAGGA CAACGACCTA  
117Gr64f     GCTGGAACCA TCGTCACGTA CGAACTAGTA CTCATCCAAT TTCACGAGGA CAACGACCTG  
120Gr64f     GCTGGAACCA TCGTCACGTA CGAACTCGTT CTCATCCAAT TTCACGAGGA CAACGACCTA  
041Gr64f     GCTGGAACCA TCGTCACGTA CGAACTCGTT CTCATCCAAT TTCACGAGGA CAACGACCTG  
118Gr64f     GCTGGAACCA TCGTCACGTA CGAACTCGTT CTCATCCAAT TTCACGAGGA CAACGACCTG  
131Gr64f     GCTGGAACCA TCGTCACGTA CGAACTCGTT CTCATCCAAT TTCACGAGGA CAACGACCTG  
Dmel         GCTGGAACCA TCGTCACGTA CGAACTTGTT CTCATCCAAT TTCATGAGGA CAACGACCTG  
 
 
                     1390       1400       1410    
112Gr64f     TGGGACTGCG ACCAGAGCTA TTACTCATAG  
117Gr64f     TGGGACTGCG ATCAGAGCTA TTACTCATAG  
120Gr64f     TGGGACTGCG ACCAGAGCTA TTACTCATAG  
041Gr64f     TGGGACTGCG ACCAGAGCTA TTACTCATAG  
118Gr64f     TGGGACTGCG ACCAGAGCTA TTACTCATAG  
131Gr64f     TGGGACTGCG ACCAGAGCTA TTACTCATAG  











図 4-13b   Gr64f   アミノ酸残基比較 
 
                      10         20         30         40         50         60                 
112Gr64f     MKILPKLERK LRRLKKRVTR TSLVRKLDLV HESARKKAFQ ESCETYRNQI ENEYEIRNSL  
117Gr64f     MKILPKLERK LRRLKKRVTR TSLVRKLDLV HESTRKKAFQ ESCETYRNQI ENEYEIRNSL  
120Gr64f     MKILPKLERK LRRLKKRVTR TSLVRKLDLV HESARKKAFQ ESCETYRNQI ENEYEIRNSL  
041Gr64f     MKILPKLERK LRRLKKRVTR TSLVRKLDLV HESARKKAFQ ESCETYRNQI ENEYEIRNSL  
118Gr64f     MKILPKLERK LRRLKKRVTR TSLVRKLDLV HESARKKAFQ ESCETYRNQI ENEYEIRNSL  
131Gr64f     MKILPKLERK LRRLKKRVTR TSLVRKLDLV HESARKKAFQ ESCETYRNQI ENEYEIRNSL  
Dmel         MKILPKLERK LRRLKKRVTR TSLFRKLDLV HESARKKAFQ ESCETYKNQI ENEYEIRNSL  
 
 
                      70         80         90        100        110        120              
112Gr64f     PKLSRSDKEA FLSDGSFHQA VGRVLLVAEF FAMMPVKGVT GKHPADLSFS WRNIRTCFSL  
117Gr64f     PKLSRSDKEA FLSDGSFHQA VGRVLLVAEF FAMMPVKGVT GKHPADLSFS WRNIRTCFSL  
120Gr64f     PKLSRSDKEA FLSDGSFHQA VGRVLLVAEF FAMMPVKGVT GKHPADLSFS WRNIRTCFSL  
041Gr64f     PKLSRSDKEA FLSDGSFHQA VGRVLLVAEF FAMMPVKGVN GKHPADLSFS WRNVRTCFSL  
118Gr64f     PKLSRSDKEA FLSDGSFHQA VGRVLLVAEF FAMMPVKGVT GKHPADLSFS WRNIRTCFSL  
131Gr64f     PKLSRSDKEA FLSDGSFHQA VGRVLLVAEF FAMMPVKGVT GKHPADLSFS WRNIRTCFSL  
Dmel         PKLSRSDKEA FLSDGSFHQA VGRVLLVAEF FAMMPVKGVT GKHPSDLSFS WRNIRTCFSL  
 
 
                     130        140        150        160        170        180           
112Gr64f     LFIASSLANF GLSLFKVLNN PISFNSIKPI IFRGSVLLVL IVALNLARQW PQLMMYWHTV  
117Gr64f     LFIASSLANF GLSLFKVLNN PISFNSIKPI IFRGSVLLVL IVALNLARQW PQLMMYWHTV  
120Gr64f     LFIASSLANF GLSLFKVLNN PISFNSIKPI IFRGSVLLVL IVALNLARQW PQLMMYWHTV  
041Gr64f     LFIASSLANF GLSLFKVLNN PISFNSIKPI IFRGSVLLVL IVALNLARQW PQLMMYWHTV  
118Gr64f     LFIASSLANF GLSLFKVLNN PISFNSIKPI IFRGSVLLVL IVALNLARQW PQLMMYWHTV  
131Gr64f     LFIASSLANF GLSLFKVLNN PISFNSIKPI IFRGSVLLVL IVALNLARQW PQLMMYWHTV  
Dmel         LFIASSLANF GLSLFKVLNN PISFNSIKPI IFRGSVLLVL IVALNLARQW PQLMMYWHTV  
 
 
                     190        200        210        220        230        240           
112Gr64f     EKDLPQYKTQ LSKWKMGHTI SMVMLLGMML SFAEHILSMV SAINYASFCN RTADPIQNYF  
117Gr64f     EKDLPQYKTQ LSKWKMGHTI SMVMLLGMML SFAEHILSMV SAINYASFCN RTADPIQNYF  
120Gr64f     EKDLPQYKTQ LSKWKMGHTI SMVMLLGMML SFAEHILSMV SAINYASFCN RTADPIQNYF  
041Gr64f     EKDLPQYKTQ LSKWKMGHTI SMVMLLGMML SFAEHILSMV SAINYASFCN RTADPIQNYF  
118Gr64f     EKDLPQYKTQ LSKWKMGHTI SMVMLLGMML SFAEHILSMV SGYNYASFCN RTADPIQNYF  
131Gr64f     EKDLPQYKTQ LSKWKMGHTI SMVMLLGMML SFAEHILSMV SAINYASFCN RTADPIQNYF  
Dmel         EKDLPQYKTQ LTKWKMGHTI SMVMLLGMML SFAEHILSMV SAINYASFCN RTADPIQNYF  
 
 
                     250        260        270        280        290        300           
112Gr64f     LRTNDEIFFV TSYSITLALW GKFQNVYSTF IWNYMDMFVM IVSIGLASKF RQLNDDLRNF  
117Gr64f     LRTNDEIFFV TSYSITLALW GKFQNVYSTF IWNYMDMFVM IVSIGLASKF RQLNDDLRNF  
120Gr64f     LRTNDEIFFV TSYSITLALW GKFQNVYSTF IWNYMDMFVM IVSIGLASKF RQLNDDLRNF  
041Gr64f     LRTNDEIFFV TSYSITLALW GKFQNVYSTF IWNYMDMFVM IVSIGLASKF RQLNDDLRNF  
118Gr64f     LRTNDEIFFV TSYSITLALW GKFQNVYSTF IWNYMDMFVM IVSIGLASKF RQLNDDLRNF  
131Gr64f     LRTNDEIFFV TSYSITLALW GKFQNVYSTF IWNYMDMFVM IVSIGLASKF RQLNDDLRNF  





                     310        320        330        340        350        360           
112Gr64f     KGMNMAPTYW SERRIQYRNI CILCDKMDDA ISLITMVSFS NNLYFICVQL LRSLNTMPSV  
117Gr64f     KGMNMPPTYW SERRIQYRNI CILCDKMDDA ISLITMVSFS NNLYFICVQL LRSLNTMPSV  
120Gr64f     KGMNMAPTYW SERRIQYRNI CILCDKMDDA ISLITMVSFS NNLYFICVQL LRSLNTMPSV  
041Gr64f     KGMNMAPTYW SERRIQYRNI CILCDKMDDA ISLITMVSFS NNLYFICVQL LRSLNTMLSV  
118Gr64f     KGMNMPPTYW SERRIQYRNI CILCDKMDDA ISLITMVSFS NNLYFICVQL LRSLNTMPSV  
131Gr64f     KGMNMAPTYW SERRIQYRNI CILCDKVDDA ISLIPMVSFS NNLYFICVQL LRSLNTMPSV  
Dmel         KGMNMAPSYW SERRIQYRNI CILCDKMDDA ISLITMVSFS NNLYFICVQL LRSLNTMPSV  
 
 
                     370        380        390        400        410        420           
112Gr64f     AHAVYFYFSL IFLIGRTLAV SLYSSSVHDE SRLTLRYLRC VPKESWCPEV KRFTEEVISD  
117Gr64f     AHAVYFYFSL IFLIGRTLAV SLYSSSVHDE SRLTLRYLRC VPKESWCPEV KRFTEEVISD  
120Gr64f     AHAVYFYFSL IFLIGRTLAV SLYSSSVHDE SRLTLRYLRC VPKESWCPEV KRFTEEVISD  
041Gr64f     AHAVYFYFSL IFLIGRTLAV SLYSSSVHDE SRLTLRYLRC VPKESWCPEV KRFTEEVISD  
118Gr64f     AHAVYFYFSL IFLIGRTLAV SLYSSSVHDE SRLTLRYLRC VPKESWCPEV KRFTEEVISD  
131Gr64f     AHAVYFYFSL IFLIGRTLAA SLYSSSVHDE SRLTLRYLRC VPKESWCPEV KRFTEEVISD  
Dmel         AHAVYFYFSL IFLIGRTLAV SLYSSSVHDE SRLTLRYLRC VPKESWCPEV KRFTEEVISD  
 
 
                     430        440        450        460        470         
112Gr64f     EVALSGMKFF HLTRKLVLSV AGTIVTYELV LIQFHEDNDL WDCDQSYYS*  
117Gr64f     EVALSGMKFF HLTRKLVLSV AGTIVTYELV LIQFHEDNDL WDCDQSYYS*  
120Gr64f     EVALSGMKFF HLTRKLVLSV AGTIVTYELV LIQFHEDNDL WDCDQSYYS*  
041Gr64f     EVALSGMKFF HLTRKLVLSV AGTIVTYELV LIQFHEDNDL WDCDQSYYS*  
118Gr64f     EVALSGMKFF HLTRKLVLSV AGTIVTYELV LIQFHEDNDL WDCDQSYYS*  
131Gr64f     EVALSGMKFF HLTRKLVLSV AGTIVTYELV LIQFHEDNDL WDCDQSYYS*  




































































































































































































































































































た（図 4-2、図 4-3）。次にオナジショウジョウバエでは、集団内に Tre 変異が存在し
ないにもかかわらず、甘味応答の個体差、系統差をもたらす遺伝的な変異がやはり存











2006）、また Gr64 遺伝子グループのうち Gr64a と Gr64f についてはたしかに遺伝子そ
のもの、あるいはそれらの遺伝子を発現する味覚ニューロンを不活化すると甘味応答
が部分的に失われること(Dahanukar et al.,2007  Jiao et al.,2007 ）などが報告
されているので、これらすべてを甘味受容体、あるいはその候補と考えるのが妥当で
あると思われる。 
































１   キイロショウジョウバエの自然集団で報告されているトレハロース味









３   オナジショウジョウバエの甘味受容体候補遺伝子を解析したところ、一
部の系統に受容体の機能を失わせる可能性の高いフレームシフトと変異
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